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Resumo 

SILVA, Raíssa M. da. Avaliações quantitativas em linhagens endogâmicas 
recombinantes de arroz (RILs) com ênfase em caracteres de qualidade de grãos. 
2020. 119f. Tese (Doutorado) - Programa de Pós-Graduação em Agronomia. 
Universidade Federal de Pelotas, Pelotas - RS, 2020. 

O arroz é um dos cereais de mais elevada importância social e econômica, 
responsável por ser a base alimentar de mais da metade da população mundial, 
principalmente nos países em desenvolvimento. Programas de melhoramento 
buscam novas tecnologias e estratégias com o objetivo de atender às crescentes 
demandas pela necessidade de alimento, levando em conta a performance produtiva 
aliada a caracteres de interesse culinário. Devido ao estreitamento da base genética 
das culturas, encontrar genótipos superiores que atendam às necessidades do 
produtor e consumidor torna-se cada vez mais complicado. Sendo assim, a 
hibridação, principalmente entre diferentes subespécies de arroz é uma das formas 
encontradas para a ampliação da variabilidade genética. Para isto, de modo a auxiliar 
a tomada de decisão nos programas de melhoramento, como na seleção de genótipos 
superiores para caracteres agronômicos e de interesse culinário, e a predição da 
distância genética, o embasamento estatístico, por meio da utilização de modelos 
biométricos, apresenta-se como alternativa precisa. O presente estudo objetivou 
identificar correlações lineares fenotípicas, genotípicas e canônicas, selecionar 
famílias promissoras e caracterizar a distância genética de um grupo de linhagens 
endogâmicas recombinantes de arroz irrigado. Foram realizados cruzamentos 
recíprocos entre BRS Querência (Oryza sativa sp. indica) e Nipponbare (Oryza sativa 
sp. japonica). Os avanços de geração, até F7, e experimentos de campo, foram 
conduzidos no campo experimental da estação Embrapa Clima Temperado, Capão 
do Leão – RS, juntamente com os genitores. O delineamento foi de blocos incompletos 
com testemunhas intercalares dispostos em quatro repetições. A partir do estudo 
desta população segregante, com o auxílio das correlações canônicas, fenotípicas e 
genotípicas é possível verificar que os grupos de caracteres de qualidade de grãos e 
agronômicos não são independentes e há uma tendência dos caracteres relacionados 
ao teor de amilose e grãos quebrados estarem associados à produtividade de grãos 
e/ou aos seus componentes. As famílias F5 e F105, através do BLUP revelam potencial 
como candidatas à cultivares melhoradas ou para integrar blocos de cruzamentos 
visando a obtenção de indivíduos superiores. De acordo com as análises 
multivariadas e redes neurais as famílias F17 e F128, assim como F108 e o genitor BRS 
Querência, são os genótipos mais similares entre si, enquanto que os mais distantes 
geneticamente da maioria dos demais são as famílias, F17, F60, F108 e F128. 
 
Palavras-chave: Oryza sativa L., melhoramento de plantas, correlações canônicas, 
modelos mistos, análises multivariadas.



 

 

Abstract 

SILVA, Raíssa M. da. Quantitative evaluation in recombinant inbred rice lines 
(RILs) with emphasis on grain quality traits. 2020. 119f. Thesis (Doctoral) - 
Graduate Program in Agronomy. Federal University of Pelotas, Pelotas - RS. 2020.  

Rice is one of the cereals with the greatest social and economical importance, 
responsible for being the staple food for more than half of the world population, mainly 
in developing countries. Breeding programs search for new technologies and 
strategies with the aim to attend to growing demands of food needs, taking into account 
productive performance combined with the traits of culinary interest. Due to the 
narrowing of the crops genetic base, finding superior genotypes that meet the need of 
farmers and consumers becomes increasingly complicated. Thus, hybridization, 
especially between different subspecies of rice is one of the ways found for the 
expansion of genetic variability. In this regard, in order to assist making-decision in 
breeding programs, such as the selection of superior genotypes for agronomic and 
culinary traits, and the prediction of genetic distance, the statistical support through the 
use of biometric models has been shown as a precise alternative. The present study 
aimed to identify the phenotypic and genotypic linear and canonical correlations, to 
select promising families and characterize the genetic distance of a set of recombinant 
inbred lines of paddy rice. Reciprocal crosses between BRS Querência (Oryza sativa 
sp. indica) and Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica), the generation advancing up 
to the F7 generation and the field assessments, along with the parents, were carried 
out at the experimental field of Embrapa Clima Temperado, Capão do Leão – RS. The 
experimental design was the incomplete blocks with intercalary controls, arranged in 
four replications. From the study of the present segregating population, with the aid of 
canonical, phenotypic and genotypic correlations it is possible to verify that groups of 
grains quality and agronomic traits are not independent, and there is a tendency for 
the amylose content and broken grain traits to be associated to grain yield and/or its 
components. The families F5 and F105, through the BLUP, reveal as the potential 
candidates for improved cultivars or to integrate cross breeding blocks. According to 
multivariate analysis and neural networks the families F17 and F128, as well as F108 and 
the parent BRS Querência, are the most similar genotypes to each other. On the other 
hand, the most genetically distant from most of the others are the families F17, F60, F108 
and F128. 
 
Key words: Oryza sativa L., crop breeding, canonical correlation, mixed models, 
multivariate analysis. 
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Introdução geral 

Um dos cereais mais importantes mundialmente, destinado à dieta humana, é 

o arroz (Oryza sativa L.). Cultivado em diversas áreas agricultáveis, em diferentes 

ecossistemas, responde pelo suprimento de 20% das calorias consumidas 

diariamente, sendo a base alimentar de mais da metade da população mundial, 

principalmente nos países em desenvolvimento (SOSBAI, 2018). Devido a sua 

importância econômica e social, programas de melhoramento buscam novas 

tecnologias e estratégias com o objetivo de atender às crescentes demandas trazidas 

pelo aumento populacional. Levando em conta alta performance produtiva aliada a 

caracteres de interesse culinário, visando as necessidades e preferência dos 

consumidores (BAO, 2019). 

 A produção mundial de arroz na safra 2018/2019 foi de 490 milhões de 

toneladas (t), em 162,7 milhões de hectares (ha) de área cultivada, com produtividade 

média de 4.510 kg ha-1. Este cereal é cultivado em todos os continentes, destacando 

em primeiro lugar o asiático, com produção equivalente a 90% da mundial, e a China 

liderando o ranking (USDA, 2018). O continente americano fica em segundo lugar, 

com o Brasil liderando o ranking de produção, sendo que na safra 2018/2019 produziu 

11,2 milhões de toneladas de arroz, numa área de 1,8 milhões ha. Dentre os estados, 

o Rio Grande do Sul se destaca como o maior produtor, com 7,88 milhões toneladas 

de arroz produzidos sob sistema de irrigação por inundação (CONAB, 2018). 

 Ao se observar os dados de produção percebe-se que o arroz apresenta papel 

imprescindível na segurança alimentar mundial, porém essa está ameaçada pelas 

atuais mudanças climáticas, ocorrentes devido a décadas de práticas humanas 

inapropriadas ambientalmente (QIAN et al., 2016). Isto faz com que as culturas 

cultivadas sejam mais propensas a estresses, o que pode levar a perdas na 

produtividade. A cada ano busca-se por genótipos de arroz que apresentam melhor 

resposta a estresses bióticos e abióticos e produtivos, tendo em conta também a 

qualidade de grãos do arroz (PANG et al., 2016; BIRLA et al., 2017), indispensável 

para a comercialização do produto. 

 Outra causa de menores ganhos em produtividade na cultura do arroz é o 

estreitamento da base genética das poluções. Isto, devido a reduzida distância 

genética entre os genitores utilizados para a formação de novos genótipos 
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(MAGALHÃES JÚNIOR et al., 2015; RANGEL et al., 2000). Sendo assim, a 

variabilidade genética torna-se fator preponderante para o sucesso dos programas de 

melhoramento. Uma das estratégias para a ampliação da variabilidade é a hibridação. 

Na cultura do arroz, o cruzamento entre subespécies diferentes é uma abordagem 

utilizada em programas de melhoramento para integrar caracteres almejados pelo 

melhorista na formação de genótipos superiores (MAO et al., 2017). A partir deste 

cruzamento haverá a formação de uma população segregante, com variabilidade 

genética e elevada probabilidade de identificação de indivíduos transgressivos. 

Ademais, esta população auxiliará em diversas pesquisas dentro do programa.  

Após a formação de uma população de melhoramento, de modo a facilitar a 

tomada de decisão e a pesquisa nos programas, o embasamento estatístico, por meio 

da utilização de modelos biométricos, torna-se importante ferramenta para atribuir 

precisão aos resultados (CRUZ; CARNEIRO, 2003). Aliado a isto, o estudo de 

correlações fenotípicas, genéticas e canônicas apresenta relevância por amparar na 

identificação das modificações que a seleção sobre um caráter ou grupo de caracteres 

proporciona em outros caracteres ou grupo de caracteres (CRUZ et al., 2012; 

SANTOS et al., 2017). O que colabora para a seleção indireta de caracteres de 

interesse. 

Já, para identificação e seleção de genótipos promissores, que poderão ser 

lançados no mercado ou empregados em blocos de cruzamento dentro de um 

programa de melhoramento, o uso de modelos mistos tem se mostrado ferramenta 

promissora na pesquisa (CARVALHO et al., 2016). E métodos multivariados, tais 

como, análise de fatores, métodos aglomerativos e redes neurais artificiais podem ser 

aplicados na predição da distância genética entre genótipos (SANT’ANNA et al., 2015; 

STRECK et al., 2017).   

Portanto, este estudo teve como objetivo principal a identificação de 

correlações lineares fenotípicas e genotípicas e avaliação das correlações canônicas, 

seleção de linhagens promissoras e caracterização da distância genética de linhagens 

endogâmicas (RILs) de arroz irrigado proveniente do cruzamento entre duas 

subespécies distintas de arroz, indica e japonica. Os objetivos específicos são:  

1) identificar correlações lineares fenotípicas e genotípicas entre caracteres de 

qualidades de grãos e caracteres agronômicos em linhagens de arroz; 
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2) avaliar as correlações canônicas entre grupos de caracteres de qualidade de 

grãos e caracteres agronômicos em linhagens de arroz; 

3) selecionar linhagens de arroz promissoras para compor blocos de 

cruzamento provenientes do cruzamento entre genótipos BRS Querência e 

Nipponbare;  

4) detectar a variabilidade genética de uma população de linhagens 

endogâmicas recombinantes de arroz irrigado; 

6) selecionar linhagens com maior distância genética de uma população de 

linhagens endogâmicas recombinantes de arroz irrigado. 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Capítulo 1: Revisão bibliográfica 
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1.1. Aspectos taxonômicos, genéticos, morfológicos e origem do arroz 

 O arroz é a terceira maior cultura cerealífera do mundo, em produção de grãos, 

estando atrás apenas do milho e trigo (CHAVES et al., 2016). Pertence à Família 

Poaceae, subfamília Pooideae, tribo Oryzae e gênero Oryza (NCBI taxonomy, 2019). 

As tribos de gramíneas presentes atualmente podem ter evoluído de um ancestral 

hipotético com n=6, sendo que a tribo Oryzae, possui cromossomos n=12, 

provavelmente originados por duplicações cromossômicas deste ancestral 

(MAGALHÃES JÚNIOR et al., 2004). Esta tribo contém o gênero Oryza, composto por 

aproximadamente 23 espécies (VAUGHAN e CHANG, 1995; ZHAO et al., 2009), e 

dessas, somente duas são cultivadas: Oryza glaberrima Steud. e Oryza sativa L., arroz 

cultivado africano e asiático, respectivamente (BUSO et al., 1998; PEREIRA; 

MORAIS, 2014). 

Alguns autores sugerem que as duas espécies cultivadas de arroz (Oryza 

glaberrima e Oryza sativa) apresentam um mesmo ancestral comum, sendo ele o 

arroz Oryza perennis (MAGALHÃES JÚNIOR et al., 2004). Entretanto, O. rufipogon e 

sua forma anual O. nivara, tem também sido sugeridos como o ancestral (KHUSH, 

1997; Yamanaka et al., 2003). Uma ou múltiplas origens do O. sativa tem sido 

proposta, e diferentes linhas com evidências genéticas suportam hipóteses 

conflitantes na origem desta espécie domesticada, porém até o momento não há um 

consenso quanto a conexão evolucionária entre eles. Mesmo que apresentem um 

ancestral qualquer comum, as formas de domesticação destes tipos cultivados 

parecem ter ocorrido de forma paralela e independente (MAGALHÃES JÚNIOR et al., 

2004; SANG; GE, 2007; GROSS; ZHAO, 2014; SINGH; VENKATESAN; SWARNAM, 

2018). Relatos históricos, arqueológicos, mencionam que o centro de origem do Oryza 

sativa seja os Vales dos Rios Yangtze e Mekong no continente asiático e os centros 

de diversidade no sopé dos Himalaias, Chhattisgarh, Jeypore trato de Odisha, 

nordeste da Índia, partes do Norte de Mianmar e Tailândia e Província de Yunnan da 

China (PATRA et al., 2016). 

Oryza sativa L. é considerada como uma gramínea semi-aquática anual, 

adaptada às mais diversas condições edafoclimáticas, devido ao processo evolutivo 
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(HEMAMALINI et al., 2000; TERRA et al., 2013). Morfologicamente a planta se 

caracteriza por suas raízes fibrosas e do tipo adventícias, colmos ocos, formados por 

nós e entrenós (responsável pela altura da planta). As folhas variam entre os 

genótipos, tanto em número como forma e tamanho, sendo que a última folha é 

denominada como folha bandeira. Apresenta inflorescência denominada panícula, 

compostas de flores reduzidas e cariopses especializados como frutos, sendo eles os 

grãos (MAGALHÃES JÚNIOR et al., 2004; SOUZA et al., 2015). 

Em virtude do processo evolutivo e de domesticação do arroz asiático é 

possível verificar o surgimento de cinco tipos geneticamente divergentes, incluindo 

aromáticos, aus, indica, japonica tropical e japonica temperada (CHOI et al., 2019). 

Os tipos indica e japonica apresentam um isolamento reprodutivo inicial, sendo 

consideradas subespécies (SINGH; VENKATESAN; SWARNAM, 2018). Além de 

apresentarem resposta diferenciada em relação a estresses abióticos (KATO et al., 

1928; OKA, 1988; SWEENEY; MCCOUCH, 2006b), tais como, baixas temperaturas, 

seca e salinidade (MACKILL et al., 1996; OKA; MORISHIMA, 1997). Ademais também 

apresentam diferenças no tamanho e forma de grãos, teor de amilose, temperatura 

de gelatinização e percentagem de gessamento, caracteres estes relacionados à 

qualidade de grãos (CHENG et al., 2002; OLSEN et al., 2006). Por apresentarem 

certas peculiaridades e por serem distintas entre si, estas duas subespécies tornam-

se essenciais para a ampliação da variabilidade genética em programas de 

melhoramento de arroz (MAO et al., 2017). 

1.2. Melhoramento genético do arroz  

É indiscutível que a prática do melhoramento genético de plantas teve 

influência dos trabalhos de dois biologistas: Charles Darwin e Gregor Mendel, Darwin 

buscando hipóteses para explicar o processo evolucionário das espécies e Mendel 

com a elaboração das leis da segregação (MOREIRA, 2014; NOBREGA, 2017). 

Sendo assim, com o avanço da genética, o melhoramento genético, voltado para 

observação das diferenças entre as plantas, torna-se mais ciência e menos arte 

(TERRES et al., 2004). Estes trabalhos clássicos contribuíram e continuam 

contribuindo de forma significativa para o incremento na produtividade das principais 

espécies cultivadas (RAMALHO; CARVALHO; ABREU, 2017), estando o arroz entre 

elas.  
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Uma das maiores contribuições da genética para o incremento de produtividade 

do arroz foi a descoberta do alelo recessivo para porte baixo, presente nos genótipos 

chineses Dee-geo-woon-gen e I-geo-tez. A introdução deste alelo em outros genótipos 

de arroz provocou a denominada revolução verde do arroz. Este alelo permitiu diminuir 

o porte do arroz sem afetar negativamente as características das panículas e 

espiguetas, elevando o potencial produtivo (KUSH, 2001). No Brasil, a pesquisa na 

área de melhoramento genético de arroz teve maior impacto a partir de meados da 

década de 70, quando foram criadas empresas de pesquisa, como por exemplo a 

Embrapa, e o salto na produtividade foi observado com a introdução do genótipo IR8, 

caracterizado como semi-anão (RAMALHO et al., 2012).  

No Brasil, a partir da década de 80, começou-se a observar ganhos reduzidos 

de produtividade da cultura do arroz devido a substituição dos genótipos tradicionais 

de porte alto, pelos genótipos modernos de porte baixo e elevado rendimento 

(BORGES et al., 2009; BRESEGHELLO et al., 1999). A principal causa dos menores 

ganhos em produtividade é o estreitamento da base genética das populações, devido 

a reduzida distância genética entre os genitores utilizados para a formação de novos 

genótipos (MAGALHÃES JÚNIOR et al., 2015; RANGEL et al., 2000), e esse fato pode 

resultar na suscetibilidade de genótipos à estresses bióticos e abióticos.  

Com o intuito de ampliar a variabilidade genética, a hibridação entre 

subespécies diferentes (indica-japonica), torna-se uma importante estratégia de 

melhoramento, por apresentar potencial de burlar o estreitamento da base genética 

das populações e consequentemente atender as diretrizes de programas de 

melhoramento, que compreendem elevar a produtividade (ASHOK; JYOTHULA; 

RATNABABU, 2017). 

A cada ano novas cultivares são lançadas no mercado, principalmente aquelas 

mais produtivas e que apresentam melhor resposta a estresses bióticos e abióticos. 

No entanto, a qualidade dos grãos muitas vezes é deixada em segundo plano (BIRLA 

et al., 2017; PANG et al., 2016). 

No Brasil, com a criação de padrões de qualidade de arroz, sendo esses 

baseados em atributos físicos e químicos dos grãos, levaram ao estabelecimento de 

estratégias específicas de melhoramento, com o objetivo de lançamento de genótipos 

que atendam as diferentes demandas de mercado (FERREIRA et al., 2005). No 

entanto, o desenvolvimento de novos genótipos com características superiores que 

possuam máxima produtividade, mas também elevada qualidade é o maior desafio 
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para os melhoristas, não existindo ainda técnicas consolidadas de melhoramento 

genético relacionadas a qualidade, principalmente pela pressão de seleção sobre 

esses caracteres ser recente nos programas (STRECK et al., 2018). De fato, a 

qualidade dos grãos do arroz é um fator determinante do preço de mercado e da 

aceitação pelo consumidor, sendo atualmente alvo de estudos/pesquisas. 

1.3. Qualidade de grãos de arroz 

A qualidade do arroz é uma característica peculiar aos padrões estabelecidos 

nos diferentes países, dependente dos padrões culturais e da sua forma de utilização 

na culinária (CALINGACION et al., 2014). Além disso, a qualidade do arroz, por ser 

dependente da aceitabilidade do consumidor, afeta o valor de mercado, dado que um 

arroz com maior qualidade é capaz de obter maior preço (PANG et al., 2016). A 

preferência do consumidor por esse cereal está associada a aspectos econômicos e 

tradicionais, variando de país a país e podendo variar até mesmo dentro de um mesmo 

país. No Brasil, o consumo de arroz pigmentado ocorre em pequenas áreas 

semiáridas nordestinas, sendo que a preferência nacional é pelo arroz branco 

(CONAB, 2015).  

O conceito de qualidade do arroz apresenta-se como amplo e diferenciado, por 

depender da finalidade de consumo e do grupo étnico envolvido. Sendo assim, na 

determinação de qualidade de um genótipo devem-se considerar as demandas de 

todos os segmentos da cadeia produtiva. Desta forma, torna-se importante o 

conhecimento das características físico-químicas do grão do arroz e suas relações 

quanto a cocção e aparência, por definirem os padrões de qualidade no mercado 

(MINGOTTE et al., 2012). De maneira geral, a qualidade de grãos em arroz pode ser 

dividida em quatro aspectos: valor nutritivo, qualidade industrial, adequação do 

produto aos padrões de comercialização e qualidade culinária e sensorial 

(ANACLETO et al., 2015; BAO, 2014).  

Para o consumidor, além das propriedades texturais do arroz, como por 

exemplo, maciez, cor, brilho e volume de expansão, outros aspectos importantes são 

considerados, e relacionam-se com a translucidez e a aparência do grão, sendo esses 

referentes a presença de áreas opacas, manchas e imperfeições, que depreciam o 

produto (FERREIRA et al., 2005; NIRMALADEVI et al., 2015). Em cenário nacional, 

devido a globalização da economia, o consumidor é muito exigente quanto à qualidade 

nos produtos em geral e nos alimentos de forma particular, e no caso específico do 
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arroz, não é diferente. A preferência é pelo branco polido, da classe longo-fino 

(subespécie indica), e que apresentem grãos macios e soltos após cozimento 

(STRECK et al., 2018). 

Os atributos relacionados a qualidade do grão do arroz estão relacionados não 

apenas a fatores genéticos, mas também ambientais (CAMERON et al., 2008; 

HAKATA et al., 2012; LI et al., 2014; LYMAN et al. 2013; XU et al., 2015), e a interação 

desses atributos com o ambiente ainda é de difícil compreensão (SHI et al., 2002; 

ZHOU et al., 2009). Melhorar os atributos do grão é considerado um dos maiores 

obstáculos do melhoramento convencional. Para contornar esses problemas 

utilizando-se de métodos que facilitam e/ou aumentam a eficiência de seleção dentro 

dos programas de melhoramento, é necessário o conhecimento das características 

físico-químicas do grão do arroz referentes a qualidade culinária, bem como dos 

caracteres relacionados a qualidade industrial.  

1.4. Características morfológicas e físico-químicas do grão de arroz 

 O arroz é composto por excelente fonte de energia, graças à alta concentração 

de amido, fornecendo também proteínas, vitaminas e minerais, além de possuir baixo 

conteúdo de lipídios (BASSINELLO; LUZ; FERREIRA, 2017). O grão de arroz 

evidencia diferentes propriedades físico-químicas, que é dependente do genótipo e 

da qualidade do amido, as quais influenciam nas suas propriedades culinárias 

(JULIANO; BECHTEL, 1985).  

Morfologicamente, o grão do arroz constitui-se de uma camada protetora, a 

casca, que é composta de duas folhas modificadas, denominadas pálea e lema. A 

cariopse é formada por diferentes camadas, sendo a mais externa o pericarpo, 

seguidas do tegumento e da camada de aleurona. A camada de aleurona contém duas 

estruturas de armazenamento proeminentes, os grãos de aleurona (corpos proteicos) 

e os corpos lipídicos. O endosperma, maior constituinte do grão do arroz, apresenta 

células ricas em grânulos de amido e alguns corpos proteicos. O embrião ou gérmen 

está localizado na parte ventral na base do grão, apresenta estruturas denominadas: 

escutelo, epiblasto, plúmula e radícula, além disso, é rico em proteínas e lipídios 

(Figura 1.1) (WALTER; MAECHEZAN; AVILA, 2008).  

 O arroz é constituído principalmente por amido, apresentando quantidades 

menores de seus outros constituintes. A composição do grão está sujeita a diferenças 

devido à variação genotípica (CHAUDHARI et al., 2018), interação com o ambiente, 
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manejo da cultura, processamento no engenho e armazenamento (BASSINELLO; 

LUZ; FERREIRA, 2017; ZHOU et al., 2002), fazendo com que os grãos apresentem 

características diferenciadas. Além desses fatores, a não uniformidade de distribuição 

dos componentes químicos no grão é observada, sendo que as camadas externas 

apresentam maiores concentrações de lipídios, fibras, minerais, vitaminas e proteínas, 

enquanto que o centro é rico em amido.  

 

Figura 1.1. Estrutura do grão de arroz. 

Fonte: Adaptado de MCLEAN et al., 2002.  

Além das diferenças encontradas entre os genótipos de arroz em relação à 

composição química, as variadas formas de processamento também afetam os 

constituintes desse cereal (CHAUDHARI et al., 2018). As principais etapas do 

beneficiamento do arroz compreendem o descascamento, obtendo-se o arroz integral 

e posterior brunição e polimento, retirando-se parcial ou totalmente o embrião e a 

maior parte da camada de aleurona (CARVALHO et al., 2011). Sendo assim, o arroz 

branco é composto basicamente por amido, sendo esse a principal preferência do 

consumidor nacional.  

1.5. Qualidade culinária do arroz 

A qualidade de grãos de arroz está associada a diversos fatores, enquanto que 

qualidade culinária se reflete principalmente no perfil físico-químico do amido, por 

compreender cerca de 90% do total de matéria seca no grão polido (ANACLETO et 
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al., 2015), que influencia especialmente as transformações que ocorrem durante o 

cozimento e resfriamento dos grãos de arroz. Estas propriedades físico-químicas são 

influenciadas pelo conteúdo e estrutura dos dois essenciais constituintes do amido: 

amilopectina e amilose, e estão relacionadas com o teor de amilose aparente e 

temperatura de gelatinização do grão do arroz (KIM et al., 2018; PANG et al., 2016). 

1.5.1. Teor de amilose aparente  

A amilopectina é uma macromolécula altamente ramificada, a qual possui 

cadeias lineares mais curtas de ligações α-1,4 contendo de 10 a 60 unidades de 

glicose ligadas a cadeias laterais com 15 a 45 unidades de glicose com uma média 

de 5% de ligações α-1,6 nos pontos de ramificação (VAN DER MAAREL et al., 2002; 

WANG et al., 2015). A organização estrutural da amilopectina consiste em regiões 

sem ramificação alternadas com regiões altamente ramificadas, fazendo com que não 

apresente estrutura helicoidal. A amilopectina é o principal componente do 

endosperma do arroz, compondo de 70 a 80% do amido de estocagem, sendo esta 

estrutura responsável pela organização cristalina do amido granular (GALLANT et al., 

1997). 

Já a amilose é considerada um polímero linear, formada por uma cadeia de 250 

a 300 unidades de glicose e unidas por ligações glicosídicas de α-1,4 (LIU, 2005; 

WANG et al., 2015). A molécula de amilose não possui ramificações, e assume no 

espaço, conformação helicoidal (BULÉON et al., 1998). No interior da hélice 

encontram-se átomos de hidrogênio, que a tornam hidrofóbica, permitindo que a 

amilose forme complexos com ácidos graxos livres e seus componentes glicerídicos, 

e também com alguns álcoois e iodo. A complexação da amilose com o iodo torna-se 

uma ferramenta importante de diagnóstico para caracterização do amido, e detecção 

e quantificação de amilose, cuja a reação revela coloração azul, pelo método 

colorimétrico, aferindo-se sobre o teor de amilose aparente (HU et al., 2015).  

A diferença entre o teor de amilose aparente e o teor de amilose total resulta 

da quantidade de cadeias longas de amilopectina. Estas cadeias possuem a 

capacidade de se complexar com o iodo (BAO, 2019b) e também há a tendência da 

amilose se complexar com os ácidos graxos (KOALOZU; BASSINELLO; CARVALHO, 

2015; MORRISON; LAIGNELET, 1983). Isto faz com que não se consiga aferir sobre 

a amilose total, por esses fatores, define-se que o teor de amilose obtido é aparente.  
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O conteúdo de amilose não é um preditor direto de qualidade, uma vez que 

genótipos com o mesmo teor de amilose podem diferir neste quesito (BAO, 2019b; 

CHAMPAGNE et al., 1999). No entanto, a fração de amilose no grão do arroz é uma 

característica muito importante por estar relacionada com propriedades que conferem 

textura, cor, brilho, maciez, coesão, expansão e com o volume de absorção de água 

(MINGOTTE et al., 2012), determinando de forma indireta a qualidade culinária, uma 

vez que o arroz é consumido principalmente na forma cozida. O arroz pode ter 

diferentes quantidades de amilose de acordo com a seguinte classificação: grão 

ceroso (1-2%), baixo teor de amilose (3-19%), conteúdo intermediário de amilose (20-

24%) e alto teor de amilose (>25%) (WANI et al., 2012).  

O teor de amilose também difere entre as subespécies de arroz. A subespécie 

indica apresenta todos os tipos de classes de amilose, enquanto que a japonica 

geralmente evidencia teor de amilose baixo a intermediário.  Ambas subespécies 

podem apresentar grãos cerosos, cujos grãos revelam endosperma opaco e, quando 

cozidos, apresentam-se úmidos, pegajosos, e com uma massa pastosa, sendo o 

amido quase totalmente formado por amilopectina. Além das variações genotípicas, o 

teor de amilose também varia devido a influência do ambiente, como local de cultivo 

do arroz, condições climáticas e do solo durante o desenvolvimento do grão, sendo o 

fator temperatura, durante a fase de enchimento de grãos, um dos mais importantes 

que afeta o teor de amilose (BAO, 2019b).  

1.5.2. Temperatura de gelatinização 

Além do teor de amilose, a temperatura de gelatinização, também conhecida 

como TG, é outro parâmetro utilizado como medida indireta da qualidade de arroz. É 

afetada pelo conteúdo de amilose do grão e refere-se à temperatura de cozimento 

necessária para a água ser absorvida e os grânulos de amido aumentarem 

irreversivelmente de tamanho, com simultânea perda de cristalinidade (BAO, 2019b). 

Geralmente a temperatura de gelatinização é estimada como o valor de dispersão dos 

grãos de arroz em solução alcalina, denominada digestão alcalina ou “alkali-test” 

(PANG et al., 2016), cujo o resultado expressa a temperatura de gelatinização, 

classificando-a como alta, intermediária e baixa (Figura 1.2).  

A temperatura de gelatinização pode variar de 55ºC a 79ºC (BHATTACHARYA, 

1979), e é nessa temperatura que os grãos de amido começam a absorver água 

durante o cozimento, iniciando o processo de amolecimento. A TG é o teste que avalia 
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a resistência do grão ao cozimento, sendo que o amido é o fator preponderante para 

determinar o tempo total deste processo (CUEVAS et al., 2010).  

 

 

Figura 1.2. Dispersão dos grãos de arroz em solução alcalina. (a) alta, (b) intermediária e (c) baixa 
temperatura de gelatinização. 

Fonte: Repositório pessoal. 

 Os grãos que apresentam amido com baixa TG (entre 55ºC e 68ºC) e 

intermediária (entre 69ºC a 74ºC) são cozidos por completo utilizando menor 

quantidade de água em um menor tempo de cocção. Já os grãos de arroz que revelam 

alta TG (em torno de 77ºC e 80ºC), iniciam a absorção e a dissolução em água sob 

altas temperaturas e requerem mais água e maior tempo de cocção do que aqueles 

com baixa TG. Quando a TG é alta, problemas de cocção, principalmente 

relacionados com o centro do grão mal cozido são mais facilmente encontrados, em 

geral permanecendo semiduros após o cozimento e causando certo desconforto 

quando mastigados (FERREIRA et al., 2005; PAGNAN; BASSINELLO; PRUDENCIO, 

2015). 

A temperatura de gelatinização é uma característica intrínseca de cada 

genótipo. Além disso, é influenciada por fatores ambientais (BAO, 2019b; MINGOTTE; 

HANASHIRO; FORNASIERI FILHO, 2012), tais como a temperatura, principalmente 

durante a fase de enchimento de grãos (SUZUKI et al., 2003). As mudança na TG 

correspondem a mudanças na estrutura da amilopectina (BAO, 2019b; INOUCHI et 

al., 2000; UMEMOTO et al., 1999).  

1.6. Qualidade industrial do arroz  

 A qualidade industrial dos grãos apresenta relação direta com o valor do 

produto no mercado brasileiro e preconiza o rendimento de grãos inteiros e a 

aparência dos grãos, que leva em conta os defeitos gerais (gessados e rajados) (BAO, 

a b c 



26 

 

 

2014; CRUSCIOL et al., 2008). Para a comercialização do arroz necessita-se de um 

produto final com rendimento satisfatório de grãos inteiros, grãos translúcidos e sem 

manchas, sendo então, os parâmetros mais procurados pela indústria para atender as 

exigências do consumidor (FITZGERALD; MCCOUCH; HALL, 2009a).  

1.6.1. Grãos vítreos e gessados 

Um grão de arroz é composto da pálea e lema (casca), farelo (camadas que 

contém fibras, vitaminas, minerais e aminoácidos), embrião e endosperma. No 

processo de beneficiamento a casca do arroz é retirada, expondo o arroz integral, e 

após passar pela etapa de polimento, o farelo é retirado, evidenciando o endosperma 

do arroz, esse é denominado arroz branco, a principal forma consumida em muitos 

países, incluindo o Brasil. A partir desse procedimento e com o seu endosperma 

exposto é possível observar a forma e tamanho do grão e sua aparência, levando em 

conta a coloração e translucidez (ZHOU; YUN; HE, 2019). Sendo assim, a aparência 

dos grãos torna-se crucial para aceitabilidade do produto no mercado (BAO, 2014), 

pois causa o primeiro impacto, enquanto que a qualidade culinária envolve a 

satisfação final do consumidor pelo produto. 

 O arroz asiático cultivado (Oryza sativa L.) tem ampla variabilidade genética, e 

a aparência dos grãos é uma característica que reflete essa variabilidade. O arroz, 

inicialmente cultivado no continente Asiático, foi disseminado à várias áreas 

agricultáveis do globo terrestre, sendo naturalmente selecionado em diferentes 

ambientes, além da seleção artificial, fazendo com que se tenha grãos com aparência 

variável, principalmente em relação ao tamanho (ZHOU; YUN; HE, 2019). No arroz 

cultivado, o comprimento varia de 3 a 11 mm e a largura de 1,2 a 3,8 mm 

(FITZGERALD; MCCOUCH; HALL, 2009a; HUANG et al., 2013). Em relação a 

coloração, o arroz integral pode apresentar muitas cores, cujas a mais comum é o 

marrom, seguido pelo vermelho e o preto (FURUKAWA et al., 2007; OIKAWA et al., 

2015; SWEENEY et al., 2006a).  

 A boa aparência dos grãos também está relacionada com grãos vítreos e a 

translucidez do endosperma, determinados de acordo com o arranjo das moléculas 

de amido e proteína, dispostas de maneira compacta e sem espaço de ar, e isso é 

uma característica desejável para maioria dos segmentos da indústria do arroz (BAO, 

2014). Pontos opacos no endosperma depreciam o produto, exceto em genótipos com 

teor de amilose muito baixo (0% - 2%) e com gessamento em todo grão, que atende 
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um nicho diferenciado de mercado, o dos tipos especiais (BAO, 2014; ZHOU; YUN; 

HE, 2019).  

 Os grãos gessados são aqueles que apresentam parte opaca do endosperma 

do arroz (LONDERO et al., 2015). Grãos nesta condição possuem diferente morfologia 

celular, que é decorrente de um distúrbio proveniente no momento do arranjo das 

moléculas de amido e proteínas, que se organizam de maneira não compacta, tendo 

o espaço entre as moléculas preenchido com ar (CHUN et al, 2009). Estes espaços 

difratam a luz, o que torna o grão com aspecto opaco. Além disto, os grãos gessados 

apresentam menor teor de amilose, e consequentemente maior teor de amilopectina, 

porém menor proporção de amilopectina de cadeia longa ramificada (PATINDOL; 

WANG, 2003), o que pode interferir na qualidade culinária do produto. 

 Em termos de qualidade culinária, o gessamento proporciona nos grãos menor 

consistência de gel (relacionado a textura do arroz cozido e o seu comportamento 

após resfriamento), e temperatura de gelatinização superior quando comparada ao 

arroz translúcido e vítreo. Além disso, pesquisadores observaram que o gessamento 

no grão está relacionado com a diminuição do sabor, o que faz com que seja uma 

característica desfavorável tanto para a produção quanto para as demandas de 

mercado (ZHOU; YUN; HE, 2019). 

 O gessamento é uma característica controlada por muitos genes, regulado 

através de vias metabólicas complexas e facilmente afetadas por condições 

ambientais (PENG et al., 2014). A área gessada e a transparência final são fatores 

determinados pelos fotoassimilados acumulados durante todo o ciclo de 

desenvolvimento da planta de arroz, que por sua vez é afetado por condições 

climáticas adversas, como por exemplo elevadas temperaturas (LONDERO et al., 

2015). Ademais, há a dependência de efeitos genéticos no acúmulo de 

fotoassimilados durante a fase de enchimento de grãos, o que é inerente a cada 

genótipo (SHI et al., 2002).  

 Os grãos gessados geralmente são encontrados nas ráquis secundárias das 

panículas (LISLE et al., 2000), que por sua vez iniciam o desenvolvimento tardiamente 

quando comparados aos grãos presentes na ráquis primária (MOHAPATRA et al., 

1993; YANG et al., 2006). Isto implica num enchimento de grãos mais lento e faz com 

que a síntese do amido cesse antes da conclusão, o que resulta em grânulos de amido 

pequenos, sem o completo desenvolvimento, e com espaço de ar entre eles, 

resultando em grãos gessados (FITZGERALD; RESURRECCION, 2009b). Além disto, 
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os espaços de ar nos grãos gessados possibilitam que esses sejam facilmente 

quebrados no beneficiamento (BAO, 2019a).  

1.6.2. Grãos rajados 

 Para facilitar a comercialização do arroz beneficiado, bem como proteger o 

consumidor, a aparência dos grãos torna-se um parâmetro de suma importância por 

levar em consideração fatores de qualidade associados à limpeza, uniformidade, 

condições sanitárias e pureza do produto. O arroz para comercialização é classificado 

em classes e tipos. As classes enquadram os grãos do arroz com base nas dimensões 

dos grãos inteiros após o descasque e polimento. Os tipos são expressos 

numericamente e definidos a partir dos percentuais de defeitos e de grãos quebrados. 

Os defeitos são classificados como graves (contaminação do produto por matérias 

estranhas, grãos mofados e ardidos) ou gerais (grãos manchados, picados, amarelos, 

gessados e rajados) (CASTRO et al., 1999; FERREIRA et al., 2005).   

O arroz vermelho é uma das principais plantas daninhas que limitam o potencial 

produtivo do arroz nas áreas orizícolas no Rio Grande do Sul (OLIVEIRA et al., 2014), 

e a presença de sementes desta planta daninha junto aos grãos colhidos do arroz é 

responsável pelos grãos rajados no produto industrializado. Já que mesmo após as 

etapas de brunimento e polimento, estes grãos polidos apresentam estrias vermelhas, 

e apesar de possuírem essa característica peculiar, não há facilidade de separação 

nas etapas seguintes da linha beneficiamento, comprometendo o visual do produto 

final. 

 O arroz vermelho pode ser dividido em dois grupos distintos, arroz vermelho 

cultivado e o daninho ou espontâneo. As diferenças entre esses dois grupos são sutis, 

enquanto que o cultivado passou por longo processo de seleção, o daninho passou 

por processo de seleção negativa. Com isso observa-se características agronômicas 

superiores no cultivado, como panículas maiores e maior quantidade de grãos, 

enquanto que o espontâneo apresenta longas aristas, dormência e degrane 

(PEREIRA; MORAIS, 2014). Atualmente esse tipo de arroz ainda é cultivado e 

consumido, por exemplo, por pequenos agricultores no nordeste brasileiro (MENEZES 

et al., 2011). 

 O arroz vermelho daninho, morfologicamente, assemelha-se em alguns 

aspectos com os genótipos de arroz branco, o que dificulta sua identificação a campo 

(MALONE et al., 2007), além de possuir necessidades fisiológicas por água, luz e 
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nutrientes muito similares. O arroz vermelho daninho, a campo, apresenta degrane 

natural e maior rusticidade o que permite melhor resistência a condições climáticas 

adversas, e isso, possibilita que lotes de arroz branco se contaminem com o arroz 

vermelho, depreciando a qualidade comercial dos lotes. O arroz vermelho daninho 

possui a pálea e a lema muito aderidas no grão, o que desencadeia elevadas 

percentagens de quebra no processo de beneficiamento, o que não é interessante 

para a indústria e consumidor (MENEZES et al., 2011).   

 Além de prejudicar na aparência dos grãos e na alta percentagem de grãos 

quebrados após o beneficiamento, comprometendo a qualidade industrial, as 

características de natureza culinária também são afetadas pela presença do arroz 

vermelho daninho. O arroz vermelho possui menor teor de amilose, levando a uma 

grande absorção de água, o que vai contra as exigências do consumidor brasileiro, 

além de requerer um tempo maior para o cozimento (PEREIRA, 2004; PEREIRA et 

al., 2007). Isto atrapalha na uniformidade do produto final destinado ao consumidor.  

 1.6.3. Grãos inteiros e quebrados  

 A maior parte do arroz comercializado e consumido está na forma de grãos 

polidos, sendo, portanto, a integridade física dos grãos o primeiro aspecto visualizado 

pelos consumidores (FITZGERALD, 2017). A principal causa da quebra dos grãos 

durante o processo de beneficiamento não é o processo em si, e sim os defeitos 

presentes no grão quando este entra no moinho, sendo o fator preponderante as 

fissuras. O grão de arroz, devido a sua estrutura física, é mecanicamente forte, porém 

suscetível a estresses que podem ocorrer no campo ou no processo de secagem, 

induzindo a ocorrência de fissuras (BHATTACHARYA, 2013).  

A quebra de grãos está associada a dinâmica da umidade no processo de 

hidratação e desidratação, umidade do grão na colheita, processo de secagem na 

pós-colheita, maturação dos grãos e gessamento (grãos imaturos e gessados são 

mais propensos a quebra durante o processo de beneficiamento) (BALINDONG et al., 

2018). A quebra dos grãos também tem influência das condições climáticas adversas 

como a temperatura durante a fase de enchimento (LIN et al., 2010), assim como a 

adubação nitrogenada, que reduz percentagem de grãos quebrados (GU et al., 2015). 

O teor de proteína, segundo maior componente do grão de arroz, depois do amido, 

bem como os outros fatores, participa no desempenho no beneficiamento de grãos, e 

interfere no percentual de inteiros e quebrados (BALINDONG et al., 2018; 
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LEESAWATWONG et al., 2005). Além da quebra dos grãos estar relacionada a 

fatores genéticos, associados ao comprimento de panícula e número de afilhos por 

planta (IKEDA et al., 2010; LONDERO et al., 2015). 

O grão de arroz quebra devido as linhas de fraqueza formadas dentro dele 

(SWAMY; BHATTACHARYA, 1982). Quando estes são submetidos a forças 

mecânicas há a formação de fraturas ao longo das fissuras existentes, fazendo com 

que haja quebra no grão (CNOSSEN; JIMENEZ; SIEBENMORGEN, 2003). A 

transição vítrea é o processo que mais contribui para que ocorram as fissuras 

(CNOSSEN; SIEBENMORGEN, 2000; PERDON; SIEBENMORGEN; 

MAUROMOUSTAKOS, 2000), e é conceituada como transição de segunda ordem, de 

um estado sólido (vítreo), para um estado emborrachado, mais fluido, sendo sua 

principal consequência o aumento da mobilidade molecular (AZEREDO, 2005). Um 

grão de arroz é composto principalmente de amido, que apresenta estrutura 

semicristalina, e a temperatura ambiente irá influenciar nessa estrutura, 

principalmente se estiver acima da temperatura de transição vítrea. Caso ocorra, o 

amido estará em estado elástico e as macromoléculas terão maior volume livre e maior 

velocidade de difusão de água para a parte externa do grão, e este gradiente de 

concentração de água pode causar estresses e levar a fissuras e quebras 

(CNOSSEN; SIEBENMORGEN, 2000; PERDON; SIEBENMORGEN; 

MAUROMOUSTAKOS, 2000). 

O grão quebrado interfere de forma negativa no visual de uma amostra de arroz, 

isso porque a quebra ocorre através das células (SWAMY; BHATTACHARYA, 1982), 

graças a isso, o amido se desprende facilmente dos grãos quebrados durante o 

cozimento formando uma “cola” ao redor dos grãos cozidos, o que posteriormente 

torna-se difícil a remoção da camada pegajosa do fundo da panela (FITZGERALD, 

2017). Com isso, a proporção de grãos inteiros torna-se um traço chave na qualidade 

de grãos, sendo indispensável sua avalição e estudo em programas de melhoramento 

genético, pois a diminuição de grãos quebrados irá contribuir para a comercialização 

e a aceitabilidade do consumidor.  

1.7. ANÁLISES ESTATÍSTICAS  

 No melhoramento genético a obtenção de genótipos superiores é considerada 

uma tarefa árdua e de suma importância. Apresenta-se por ser onerosa e com elevado 

custo. De modo a otimizar a obtenção dos genótipos superiores, a seleção precoce 
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de plantas, até mesmo no campo, sendo estas com elevada qualidade de grãos, 

agiliza os processos e etapas do melhoramento genético de plantas. Diante disto, 

ferramentas estatísticas são utilizadas para fornecer ao melhorista resultados que 

auxiliarão na busca dos melhores genótipos. 

 Diante do exposto, a seleção de genótipos superiores apresenta o objetivo de 

identificação simultânea de vários caracteres. O conhecimento das correlações 

fenotípicas e genéticas torna-se importante por auxiliar a seleção de um ideótipo de 

planta mais adequado às exigências de uma agricultura moderna e competitiva 

(COIMBRA et al., 2000). A correlação genética prediz o nível de expressão para uma 

característica através da estimativa de outra, sendo importante, no entanto, para a 

construção de índices de seleção e o entendimento da ação gênica (CRUZ; REGAZZI; 

CARNEIRO, 2012). 

Além de amparar a seleção simultânea dos caracteres, as correlações, são 

primordiais quando o caráter de interesse revela baixa herdabilidade ou apresenta 

difícil mensuração. O estudo dos caracteres correlacionados maximiza a eficiência 

dos programas de melhoramento, pois possibilita ao melhorista obter progressos mais 

rápidos pela seleção indireta do caráter desejado (NARDINO et al., 2016).  

Já análise de correlação canônica é utilizada para verificar as interrelações 

existentes entre dois grupos caracteres (CRUZ; REGAZZI, 1997), sejam eles 

fenológicos, morfológicos, produtivos, nutricionais e de qualidade de grãos (ALVES et 

al., 2016). A grande vantagem desta técnica é o suporte cedido ao melhorista, 

principalmente em estudos que envolvam mais de uma variável dependente. Isto, de 

certa forma, permite que os esforços sejam dirigidos para caracteres de alta 

herdabilidade, fácil mensuração e menos complexos, na produção de grãos 

(COIMBRA et al., 2000).  

 A correlação canônica tem por finalidade determinar uma correlação linear para 

cada grupo de variáveis que maximize a correlação entre os dois grupos (WITTEN; 

TIBSHIRANI, 2009). É uma técnica adequada quando o objetivo é analisar muitos 

caracteres ao mesmo tempo, e apresenta, também, alto potencial para fins preditivos 

(HAIR et al., 2009). A análise de correlação canônica caracteriza-se por avaliar 

relações entre dois grupos, influenciados, por no mínimo dois caracteres em cada 

grupo, considerando que o primeiro grupo é estabelecido por p caracteres e o segundo 

por q. O número de correlações canônicas é igual ao menor número de caracteres 

que constitui um dos grupos (p ou q) e a magnitude representada de forma 
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decrescente com a ordem em que são estimadas. O primeiro coeficiente, em valor 

absoluto, é sempre maior ou igual a qualquer coeficiente de correlação múltipla ou 

simples, entre os caracteres do primeiro e do segundo grupo. No entanto, as 

inferências de preferência devem ser realizadas com base no primeiro par canônico 

significativo (CRUZ; REGAZZI, 1997; ALVES et al., 2016). 

O uso de modelos mistos vem ganhando mais espaço na avaliação estatística 

de genótipos em ensaios de melhoramento genético. Estas técnicas permitem uma 

estimativa mais robusta e precisa dos parâmetros genéticos e ambientais, bem como 

a predição de valores genotípicos de uma forma menos tendenciosa (SMITH; CULLIS; 

THOMPSON, 2005). 

 A predição dos valores genotípicos é essencial em programas de 

melhoramento, por ampararem a seleção de genótipos superiores em várias espécies 

cultivadas. Para isso o RELM/BLUP (do inglês, Residual or Restricted Maximum 

Likelihood/Best Linear Unbiased Prediction) apresenta-se como excelente ferramenta 

estatística, por lidar principalmente com dados desbalanceados, e por revelar as 

estimativas e previsões de forma mais precisa dos parâmetros genéticos e valores 

genotípicos, respectivamente (RESENDE, 2016).  

Aponta-se, portanto, como um procedimento que permitem maior flexibilidade 

na modelagem estatística, tornando-se, deste modo, um procedimento padrão para 

análises estatísticas (DUARTE; VENCOVSKY, 2001). Um dos obstáculos na seleção 

de genótipos superiores é a interação genótipo x ambiente, dificultando a obtenção de 

ganhos genéticos (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Com isso, BLUP (do inglês, Best 

Linear Unbiased Prediction – melhor predição linear não viesada) vêm sendo utilizado, 

principalmente por apresentar respostas com base nos valores genotípicos preditos 

livres dos efeitos de ambiente (NETO et al., 2013).  

Os valores genéticos são variáveis aleatórias não observáveis, preditas a partir 

dos valores fenotípicos observáveis. A predição deste valor pode ser feita de forma 

pontual ou intervalar. A predição pontual proporciona os resultados dos valores 

genéticos preditos, enquanto a intervalar engloba os intervalos de confiança dos 

valores genéticos, proporcionando uma recomendação mais segura dos indivíduos 

envolvidos. A predição de valores genéticos exige a prévia estimação dos 

componentes de variância e de parâmetros genéticos. Atualmente os componentes 

de variância podem ser estimados diretamente com as variâncias dos efeitos 

aleatórios do modelo linear misto, através do REML (RESENDE, 2002). 
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O BLUP estima efeitos fixos (média de blocos) através do método dos mínimos 

quadrados generalizados (técnica que se estima parâmetros desconhecidos num 

modelo de regressão linear). Considera as variâncias, sendo esta razão da maior 

confiabilidade de que a estimativa seja próxima do valor verdadeiro (acuidade). Este 

procedimento prediz os valores genéticos dos efeitos genéticos aleatórios como 

também dos efeitos aleatórios não-correlacionados incluídos no modelo (RESENDE, 

2002). Apresentando-se, portanto, como uma ferramenta estatística valiosa para a 

seleção de genótipos superiores em uma população segragante.  

O sucesso de um programa de melhoramento reside na existência de 

variabilidade na população de trabalho. Neste sentido, emprega-se estudos que 

envolvem diversidade genética, de modo a identificar indivíduos promissores para 

compor blocos de cruzamentos em programas de melhoramento genético. Além disso, 

auxiliam em aumentar as chances na busca de indivíduos superiores nas gerações 

segregantes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). A divergência genética, no 

entanto, pode ser avaliada por métodos multivariados, tais análise como de fatores e 

métodos aglomerativos (como aplicado por NARDINO et al., 2017), e redes neurais 

artificiais (utilizado por BARBOSA et al., 2011).  

A Análise de Fatores é um método estatístico multivariado recentemente 

aplicado em estudos agronômicos, com diversas finalidades (GRANATE et al., 2001). 

Inicialmente esta técnica foi desenvolvida e aplicada para o estudo de correlações 

positivas entre os mais diversos testes mentais aplicados à mesma pessoa. Neste 

método as varáveis iniciais são substituídas por fatores (variáveis latentes) e cada 

fator corresponde a um grupo cujo as variáveis iniciais estejam fortemente 

relacionadas entre si (GOULD, 1996). Comparando um sistema de matriz de 

correlações com um espaço multidimensional, os fatores podem ser considerados 

eixos de influências comuns a vários conjuntos de variáveis independentes, presentes 

dentro do espaço multidimensional da matriz. Aplicando-se a análise de fatores, este 

espaço multidimensional pode ser reduzido a um espaço com menos dimensões e 

com perda mínima de informações e maior facilidade de interpretação (GRANATE et 

al., 2001). A análise de fatores, portanto, é utilizada para a identificação de grupos de 

variáveis inter-relacionadas e assim, para a redução do número dessas (ARSHAD et 

al., 2010; VICINI, 2005). 

Técnicas multivariadas de análise de agrupamento são ferramentas estatísticas 

que permitem reunir indivíduos em um determinado número de grupos, obtendo-se, 
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portanto, grande homogeneidade dentro dos grupos e heterogeneidade entre eles. 

Entre os métodos de agrupamento, os mais utilizados são os de otimização e os 

hierárquicos (CRUZ et al., 2011). Métodos de otimização formam grupos adequando-

se a um critério de agrupamento. O método de Tocher utiliza de um critério de 

agrupamento da distância média intragrupo sempre menor que a distância média 

intergrupo (VASCONCELOS et al., 2007). Já nos métodos hierárquicos de 

agrupamento, os indivíduos são alocados em grupos por um processo que se repete 

em vários níveis até que seja estabelecido um dendrograma, sendo este considerado 

a representação simplificada da matriz de dissimilaridade. Um dos principais métodos 

é o UPGMA (do inglês, Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic averages) 

(CRUZ et al., 2011). 

O método k-means é considerado não hierárquico, o qual procura alocar os 

elementos de dados em grupos preliminarmente definidos, que representam os 

centros (centroide) de cada grupo. Além disso, tem como vantagem minimizar a soma 

dos quadrados residuais dentro de cada grupo que é formado, isto aumenta a 

homogeneidade dentro de cada grupo e simultaneamente aumenta a diferença entre 

eles (ALENCAR et al., 2013). O centroide de cada grupo formado pode ser a média 

ou a mediana de um conjunto de pontos. O objetivo do k-means é reduzir a distância 

entre cada ponto e o seu respectivo centroide (HAIR et al., 2009).  

As redes neurais de Kohonen ou mapas auto-organizáveis (SOM, do inglês, 

Self Organized Maps), são utilizadas principalmente para análises de agrupamentos 

e possuem a vantagem de trabalhar com dados não lineares. Devido à sua estrutura 

não linear podem capturar características mais complexas dos dados. Apresentam-

se, portanto, como um diferencial quando comparadas com as técnicas estatísticas 

tradicionais (GALVÃO et al., 1999; TIWARI; MISRA, 2011). Técnicas de análise de 

agrupamento, como as redes neurais artificiais, tem por objetivo dividir um grupo 

original de observações em vários grupos. Possibilita a homogeneidade dentro do 

grupo e heterogeneidade entre grupos. A maior vantagem deste método está no fato 

de as redes neurais artificiais não requererem informações detalhadas sobre os 

processos físicos do sistema a ser modelado (PEIXOTO et al., 2015; SUDHEER et 

al., 2003).  
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1.8. Melhoramento genético visando a qualidade de grãos  

Com o constante crescimento populacional há a necessidade, por conseguinte 

também constante, do incremento da produção de alimentos. O melhoramento 

genético é uma das principais ciências com potencial de contribuir frente a este 

cenário, o qual também inclui escassez de áreas de cultivo e as correntes mudanças 

climáticas. De fato, o melhoramento genético vegetal tem auxiliado para aprimorar o 

padrão de nutrição da população, ampliar as exportações, e consequentemente, 

reduzir a necessidade de importação de alimentos (PEIXOTO; VILELA, 2018).  

Assim, como os programas de melhoramento de diversas culturas cerealistas, 

o melhoramento genético de arroz tem por objetivo a incessante busca por genótipos 

mais produtivos, com tolerância a estresses bióticos e abióticos, e com melhor 

qualidade de grãos, visando a qualidade industrial e culinária, de modo a atender às 

necessidades da indústria, satisfazendo os padrões de consumo. Até os anos 80 a 

qualidade de grãos era uma característica denominada varietal, e, portanto, com 

pouca prevalência nos programas de melhoramento (BRESEGHELLO, 1995; 

RANGEL et al., 1996). De modo a atender as exigências internas e externas do 

mercado consumidor, o melhoramento da qualidade tornou-se tão importante quanto 

o aumento de produtividade, sendo atualmente decisivo para o registro e lançamento 

de uma cultivar comercial (RANGEL et al., 2000). 

Com o estabelecimento dos padrões de qualidade do arroz ao longo dos anos, 

principalmente baseados nas propriedades físicas e químicas dos grãos, constata-se 

a necessidade do desenvolvimento de estratégias de melhoramento. A hibridação 

entre genitores contrastantes e a exploração da variabilidade genética mediada pela 

seleção de genótipos promissores continuam sendo estratégias utilizadas nos 

programas de melhoramento genético de arroz. Isto, devido ao sucesso considerável 

no desenvolvimento de genótipos produtivos e com qualidade de grãos e com isso, 

atendendo às demandas do consumidor. Entretanto, abordagens inovadoras devem 

ser encorajadas  (BRESEGHELLO, 2013; JANWAN; SREEWONGCHAI; 

SRIPICHITT, 2013; LAU et al., 2016).  

Sendo assim, a melhoria na qualidade do arroz, foco deste trabalho, visando 

especialmente os parâmetros principais exigidos para a comercialização do produto 

final, torna-se, portanto, extremamente notável para que nos programas de 
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melhoramento, sejam selecionados novos genótipos com alto rendimento industrial e 

aceitação dos padrões culinários de consumo do Brasil. 
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Capítulo 2: Correlações lineares e canônicas em caracteres de qualidade de 

grãos e agronômicos em linhagens endogâmicas recombinantes de arroz 

irrigado
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2.1. Introdução 

O Brasil apresenta destaque na produção mundial de arroz, liderando no 

continente americano o ranking de produção, com 11,2 milhões de toneladas na safra 

de 2018/2019 (USDA, 2018). Dentre os estados brasileiros, o Rio Grande do Sul 

destaca-se como o principal produtor com 7,8 milhões de toneladas de arroz 

produzidos na última safra sob sistema de irrigação por inundação (CONAB, 2018). 

Para alimentar a população mundial que apresenta crescimento exponencial, a 

produção de arroz terá que aumentar em cerca de 40% até 2030 (KHUSH et al., 2005; 

MACOVEI et al., 2012). Esta demanda deverá ser atendida com a mesma quantidade 

de terra que vem sendo utilizada atualmente, e, provavelmente com menos água e 

menos insumos químicos (BIRLA et al., 2017).  

A cada ano novos genótipos são lançados no mercado, principalmente mais 

produtivos, com melhor resposta a estresses bióticos e abióticos. No entanto, a 

qualidade dos grãos muitas vezes não é foco principal (BIRLA et al., 2017; PANG et 

al., 2016). Entretanto, o consumidor brasileiro é muito exigente quanto à qualidade do 

arroz. A preferência é pelo branco polido, da classe longo-fino (subespécie indica), e 

que apresentem grãos macios e soltos após cozimento. Além disso, busca-se um 

produto uniforme, com baixo conteúdo de grãos quebrados e/ou danificados e grãos 

vítreos (STRECK et al., 2018). Sendo assim, a qualidade dos grãos do arroz é um 

fator determinante no preço de mercado e da aceitação por parte do consumidor, 

justificando maiores esforços neste sentido, por parte do melhoramento genético. 

A pesquisa na área agrícola faz uso de diversas áreas do conhecimento, e na 

da experimentação o embasamento estatístico para atribuir precisão aos resultados é 

também auxiliado por meio da utilização de modelos biométricos, subsidiando a 

tomada de decisão nos programas de melhoramento vegetal (CRUZ; CARNEIRO, 

2003). O estudo sobre as correlações entre caracteres de interesse agronômico no 

melhoramento de culturas, apresenta relevância por auxiliar na identificação das 

modificações que a seleção sobre um caráter proporciona em outros caracteres.

 A correlação fenotípica mede o grau de associação entre dois caracteres 

provenientes dos efeitos genéticos e ambientais, enquanto que a correlação genética 
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é capaz de captar a fração herdável da constituição genética dos genitores na 

progênie (COIMBRA et al., 2000; FALCONER, 1987). Verificar estas associações por 

meio de correlação linear é extremamente útil aos melhoristas, pois o processo de 

seleção poderá ser conduzido de modo a se obter ganhos de forma simultânea em 

mais de um caráter (CRUZ et al., 2012). Além disso, a correlação genética auxilia na 

escolha de procedimentos mais adequados de seleção (RIBEIRO et al., 2001; 

SANTOS; VENCOVSKY, 1986). 

 É comum em programas de melhoramento a mensuração de grupos de 

caracteres relacionados com morfologia, qualidade e rendimento de grãos, sendo que 

muitos dos caracteres morfológicos são avaliados à campo, e boa parte dos 

caracteres de rendimento e os de qualidade de grãos em laboratório. A análise de 

correlação linear permite o estudo do comportamento de pares de variáveis, porém 

quando se almeja a seleção indireta de caracteres de interesse entre grupos, para 

planejar uma estratégia de seleção e associar fenotipicamente vários caracteres em 

diferentes unidades, as correlações canônicas mostram-se como alternativa de 

análise (CRUZ et al., 2012; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014; SANTOS et al., 

2017). 

 Diante do exposto o objetivo do trabalho foi identificar as correlações lineares 

fenotípicas e genotípicas e avaliar as correlações canônicas entre grupos de 

caracteres de qualidade de grãos e caracteres agronômicos em linhagens de arroz 

irrigado, provenientes do cruzamento entre os genótipos BRS Querência (Oryza sativa 

sp. indica) e Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica). 

2.2. Material e Métodos 

2.2.1. Constituições genéticas 

A pesquisa teve início em 2010, com os cruzamentos entre os genótipos BRS 

Querência (Oryza sativa sp. indica) X Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica), o qual 

foi feito de modo recíproco. O método de condução utilizado foi o SSD (Single Seed 

Descent) para avançar gerações até F6. No total, 121 linhas endogâmicas 

recombinantes (RILs – do inglês Recombinant Inbred Lines) foram obtidas. 
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2.2.2. Manejo e delineamento experimental 

A condução dessas gerações em um mesmo ambiente de cultivo foi realizada 

na safra agrícola de 2014/2015 na Estação Experimental Terras Baixas, pertencente 

a Embrapa Clima Temperado, localizada nas coordenadas geográficas, 31°48’49” de 

latitude Sul e 52°28’20” de longitude Oeste, no município do Capão do Leão, no estado 

do Rio Grande do Sul. A população de RILs e os genitores foram semeados seguindo 

um delineamento de blocos incompletos com testemunhas intercalares, sendo essas 

os genitores (BRS Querência e Nipponbare) dispostos em quatro repetições 

(RAMALHO et al., 2012). 

A parcela experimental consistiu-se em uma linha de 1,5 metros de 

comprimento, espaçada de 0,30 metros, sendo cada RIL e os genitores (testemunhas) 

compostos por 15 plantas. A adubação básica foi de 300 kg ha-1 de NPK (05-20-20) e 

60 kg ha-1 de nitrogênio na forma de ureia, aplicada em cobertura no início do 

afilhamento. A altura da lâmina de água variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o início da 

submersão do solo aos 30 dias após a emergência das plântulas. Práticas de manejo 

cultural, como controle de plantas daninhas, doenças e insetos-praga foram realizadas 

de acordo com as recomendações para o arroz irrigado no Sul do Brasil (SOSBAI, 

2014). 

2.2.3. Caracteres avaliados 

Um total de oito caracteres agronômicos e morfológicos foram avaliados e sete 

de qualidade de grãos, conforme descrito a seguir. 

2.2.3.1. Morfológicos (de campo) 

No campo foram realizadas as avaliações de estatura de plantas (AP, em cm), 

obtido através da aferição individual das plantas utilizando uma régua graduada, 

medindo a distância do solo até a espigueta mais alta da planta. Também foram 

avaliados dias para o florescimento (DF, em dias), número de dias da semeadura até 

o florescimento de 50% das panículas de cada linha. 

2.2.3.2. Componentes de rendimento (laboratório) 

Ao final do ciclo reprodutivo, dez plantas de cada família foram colhidas 

individualmente. Mensurou-se os caracteres: comprimento da panícula (CP, em cm), 
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obtida através de uma régua graduada; número de panículas por planta (NPP, em 

unidades), obtido através da contagem do número de panículas viáveis por planta; 

número de espiguetas férteis por panícula (NEF, em unidades), mensurou-se o 

número de espiguetas férteis contidas em cada panícula; número de espiguetas 

estéreis por panícula (NEE, em unidades), obtido através da contagem do número de 

espiguetas estéreis em cada panícula. Também foi determinada a massa de cem 

grãos (MCG, em g), obtida a partir da contagem do número de sementes por planta 

onde mensurou-se sua massa, posteriormente ajustou-se para massa de cem grãos; 

massa total de grãos produzidos por planta (MTG, em g), obtida através da aferição 

da massa dos grãos contidos nas espiguetas férteis da planta.  

2.2.3.3 Qualidade de grãos (laboratório)  

Selecionou-se 40 linhagens mais produtivas, avaliando também os genitores. 

Os grãos de cada linhagem passaram pelo processo de beneficiamento em um mini-

engenho de provas (Suzuki – MT) para o descascamento e polimento. De modo a 

realizar a aferição dos atributos físicos de qualidade intrínsecos dos grãos, utilizou-se 

o analisador estatístico de grãos S21, baseado na análise de imagens digitais de cada 

amostra, revelando os seguintes parâmetros: grãos quebrados (GQ, em %); grãos 

gessados (GG, em %); grãos barriga branca (GB, em %), grãos rajados (GR, em %), 

brancura vítrea (BV, em %).  

Para atributos intrínsecos à qualidade culinária, a temperatura de gelatinização 

(TG) foi determinada utilizando-se metodologia indireta adaptada de Martinéz e 

Cuevas (1989). Para cada linhagem foram feitas três repetições, avaliando seis grãos 

(inteiros, sadios e polidos) de cada amostra distribuindo-os uniformemente em uma 

placa de petri de vidro, contendo 10 mL da solução de hidróxido de potássio (KOH) 

1,7%. As placas foram tampadas e incubadas em estufa, à 30ºC, por 23 horas. Após 

este período observou-se visualmente o quanto os grânulos de arroz se dissolveram. 

Os graus de dispersão correspondem a três categorias: Alta (1, 2 e 3), intermediária 

(4 e 5) e baixa (6 e 7) (MARTINÉZ; CUEVAS,1989) 

O teor de amilose aparente (TA) foi determinado pelo método colorimétrico com 

iodo, conforme o protocolo de McGrane, Cornell e Rix (1998) com modificações 

sugeridas por Hoover e Ratnayake (2001). Para preparo da farinha de arroz, 10g de 

grãos inteiros sem defeitos foram selecionados e moídos em moinho tipo Willey 

(Marconi, Piracicaba, Brasil), com peneira de 0,5 mm de abertura. O teor de amilose 
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foi determinado através de curva de calibração elaborada com amilose de batata. A 

interpretação dos resultados foi baseada nas seguintes classes: Amilose Alta (teor de 

amilose entre 25 e 33%), Amilose Intermediária (teor de amilose entre 20 e 25%) e 

Amilose Baixa (teor de amilose entre 9 e 20%), conforme Coffman e Juliano (1987). 

O resultado foi expresso em % de amilose aparente. 

2.2.4. Análises estatísticas 

Os dados obtidos foram submetidos à análise de variância pelo teste F a 5% 

de probabilidade de erro. Posteriormente, realizou-se análise de correlação linear 

fenotípica, pelo método de Pearson, e genotípica, pelo método de Mantel, com o 

intuito de estudar as tendências de associações entre os grupos de caracteres. A partir 

da matriz de correlação fenotípica foi realizada a análise de correlações canônicas.  

As correlações canônicas foram utilizadas para estimar a máxima correlação 

entre combinações lineares de caracteres distribuídos em dois grupos: (1) caracteres 

de qualidade de grãos – BV, GQ, GG, GB, GR, TA e TG; (2) caracteres agronômicos 

– CP, NEF, NEE, AP, NPP, MCG, MTG e DF. As análises estatísticas foram realizadas 

com o auxílio do software estatístico Genes (CRUZ, 2013).  

2.3. Resultados e discussão 

Na análise de correlação linear fenotípica (Tabela 2.1), observou-se a formação 

de 26 correlações significativas entre os caracteres. Os componentes que determinam 

a produtividade (MTG) da cultura do arroz, e que foram incluídos neste estudo, são: 

número de panículas por planta (NPP) ou por área, comprimento de panícula (CP) – 

ainda que não de forma direta, número de espiguetas férteis por panícula (NEF) e 

massa de cem grãos (MCG) (FORNASIERI FILHO; FORNASIERI, 1993; SORATTO 

et al., 2010). A correlação fenotípica demonstrou associação significativa positiva e de 

alta magnitude entre os pares MTG x NPP (r=0,715), assim NPP pode ser utilizado 

para seleção indireta de genótipos produtivos (ABREU et al., 2016). Também foi 

verificada correlação positiva entre MTG x MCG (r=0,377), sendo conhecido que o 

MCG é um dos componentes do rendimento que mais influenciam a produtividade do 

arroz (ALVAREZ et al., 2012). Resultados semelhantes já foram descritos (RASHEED 

et al., 2002; BORBA et al., 2005; RASHID et al., 2013), reforçando os resultados 

obtidos neste estudo.   
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A produtividade de grãos (MTG) apresenta herança quantitativa, controlada por 

grande número de genes (BOLDIERI et al., 2010) e é altamente influenciada pelo 

ambiente, assim como também são os parâmetros de aparência e qualidade dos 

grãos (YANG; WANG, 2019). O peso dos grãos do arroz é definido na fase 

reprodutiva, e depende da quantidade de fotoassimilados que são translocados para 

o enchimento destes (WALTER et al., 2010). Estudos demostraram que a taxa e a 

duração do enchimento de grãos foram significativamente encurtadas por efeitos 

ambientais adversos, revelando menor enchimento e diminuição da translucidez (BV) 

e o aparecimento de grãos gessados (GG) (YANG et al., 2007). Estes mesmos fatores 

ambientais afetam algumas fases da síntese de amido, que podem modificar o 

conteúdo de amilose (TA) no grão (PATINDOL; WANG, 2003). Sendo assim, 

observou-se que a correlação fenotípica revelou associação significativa positiva entre 

os caracteres MTG x GG (r=0,406) e MTG x TA (r=0,541) e associação negativa entre 

os caracteres MTG x BV (r=-0,352).  

Pela preferência dos consumidores de arroz no Brasil ser por um produto 

branco polido, fica evidente a importância da aparência dos grãos (MONTEIRO et al., 

2016), sendo a translucidez (BV) uma propriedade física relacionada a qualidade 

destes (EDWARDS et al., 2017). A correlação fenotípica demostrou associação 

negativa entre os pares BV x GB (grãos barriga branca) (r= -0,397). A translucidez nos 

grãos de arroz é, de fato, interrompida por áreas opacas no endosperma, chamadas 

de centros brancos GB (SMIDERLE; DIAS, 2008). Correlação negativa também foi 

evidenciada para BV x TA (r=-0,329) e BV x TG (r=-0,418). Sendo a amilose reduzida 

com o aumento da área gessada e a maior abundância de amilopectina de cadeias 

longas (EDWARDS et al., 2017; PATINDOL e WANG, 2003), isto influencia a 

temperatura de gelatinização (TG), e justifica os resultados encontrados (JANE et al., 

1999; DENARDIN e SILVA, 2008). 
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Tabela 2.1. Coeficientes das correlações fenotípicas (diagonal superior) e das correlações genotípicas (diagonal inferior) entre 

caracteres agronômicos e de qualidade de grãos, avaliados em linhagens de arroz provenientes do cruzamento entre os genótipos 

BRS Querência e Nipponbare. CGF-FAEM/UFPel, Pelotas – RS, 2020. 

    CP NEF NEE AP NPP MCG MTG DF BV GQ GG GB GR TA TG 

CP  - 0,292 0,429* 0,472* -0,102 0,176 0,176 0,136 -0,147 -0,149 -0,062 -0,087 -0,035 0,201 -0,119 

NEF  0,279 - 0,572* 0,141 -0,128 -0,445* 0,285 -0,177 -0,385* -0,041 0,128 0,113 0,047 0,472* 0,334* 

NEE  0,498+ 0,685+ - 0,377* -0,175 -0,286 0,092 0,027 -0,427* -0,038 0,003 0,003 -0,06 0,345* 0,178 

AP  0,521+ 0,13 0,413+ - -0,086 0,18 0,156 0,194 -0,098 0,053 -0,22 -0,339* -0,127 0,028 0,058 

NPP  -0,186 -0,293 -0,253 -0,161 - -0,001 0,715* -0,132 -0,015 0,083 0,247 0,084 0,194 0,264 -0,103 

MCG  0,214 -0,491+ -0,3 0,194 0,015 - 0,377* 0,164 -0,01 0,08 0,064 0,133 0,008 -0,041 -0,196 

MTG  0,173 0,221 0,11 0,147 0,635+ 0,228 - -0,047 -0,352* 0,179 0,406* 0,259 0,411* 0,541* 0,075 

DF  0,171 -0,192 0,023 0,206 -0,167 0,354+ -0,054 - -0,199 -0,355* 0,008 0,343* -0,132 -0,09 0,16 

BV  -0,172 -0,437+ -0,467+ -0,108 -0,037 -0,013 -0,447+ -0,213 - -0,152 -0,221 -0,397* -0,303* -0,329* -0,418* 

GQ  -0,169 -0,04 -0,039 0,06 0,126 0,087 0,243 -0,375+ -0,145 - 0,234 -0,146 0,163 0,086 -0,01 

GG  -0,073 0,147 0,007 -0,242 0,357+ 0,075 0,531+ 0,01 -0,191 0,238 - 0,538* 0,269 0,306* 0,009 

GB  -0,101 0,133 0,004 -0,367+ 0,117 0,142 0,323 0,370+ -0,398+ -0,166 0,547+ - 0,379* 0,124 0,009 

GR  -0,034 0,063 -0,079 -0,135 0,275 0,008 0,553+ -0,133 -0,321 0,177 0,297 0,386+ - 0,135 -0,004 

TA  0,248 0,643+ 0,431+ 0,018 0,419+ -0,057 0,808+ -0,1 -0,408+ 0,119 0,393+ 0,159 0,166 - 0,205 

TG   -0,134 0,449+ 0,237 0,056 -0,142 -0,225 0,106 0,192 -0,498+ -0,015 0,003 0,01 0,01 0,207 - 

*, ** significativo a 1% e 5% de probabilidade pelo teste t; +significativo a 5% pelo teste de Mantel pelo método de bootstrap com 5000 simulações, 
respectivamente. CP = comprimento de panícula; NEF = número de espiguetas férteis; NEE = número de espiguetas estéreis; AP = altura de planta; NPP = 
número de panículas por planta; MCG = massa de cem grãos; MTG = massa total de grãos por planta; DF = dias para o florescimento; BV = brancura vítrea; 
GQ = grãos quebrados; GG = grãos gessados; GB = grãos barriga branca; GR = grãos rajados; TA=teor de amilose aparente; TG = temperatura de 
gelatinização.  
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Na correlação genotípica verificou-se 27 associações significativas entre os 

pares de caracteres analisados (Tabela 2.1). O caráter MTG apresentou alta 

correlação positiva com TA (r=0,808) e com NPP (r=0,635). Isso indica que estes 

caracteres são os de maior importância na seleção de genótipos de arroz mais 

produtivos, quando provenientes do cruzamento entre genótipos contrastantes 

(subespécie indica e japonica) através da seleção indireta. Pois, se dois ou mais 

caracteres apresentam correlação genética favorável, sendo a principal causa dessa 

correlação a ligação gênica, é possível alcançar ganhos para um deles por meio da 

seleção indireta no outro associado. Em alguns casos, o progresso genético é obtido 

mais rápido com a seleção indireta com base na resposta correlacionada, do que com 

a seleção direta do caráter desejado (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2003). 

Com a existência de dois grupos de variáveis em um conjunto de dados, a 

aplicação da técnica de correlações canônicas possibilita identificar a máxima 

correlação entre estes grupos, que são compostos por combinações lineares dos 

vários caracteres que os constituem (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

Analisando os resultados obtidos na tabela 2.2 verificou-se que os grupos formados 

não são independentes, logo existe relação entre os caracteres dos dois grupos, além 

disso foi possível observar a formação de cinco pares canônicos significativos pelo 

teste Qui-quadrado. 

Tabela 2.2. Significância do teste Qui-Quadrado para a formação dos pares 

canônicos. CGF-FAEM/UFPel, Pelotas – RS, 2020. 

Par canônico Correlação Qui-quadrado Graus de liberdade Probabilidade 

1° 0,817 1070,361 56 <0,01 

2° 0,714 617,152 42 <0,01 

3° 0,561 323,698 30 <0,01 

4° 0,432 168,253 20 <0,01 

5° 0,326 83,506 12 <0,01 

 

O primeiro par canônico (Tabela 2.3) apresentou correlação de r=0,817 entre 

os grupos. O caráter brancura vítrea (BV), juntamente com caracteres grãos gessados 

(GG) e grãos barriga branca (GB) estiveram diretamente relacionados com 

produtividade por planta (MTG) e o número de espiguetas férteis e inférteis (NEF e 

NEE). Edwards et al. (2017) estudando a estrutura genética do gessamento em arroz 

com uma população de RILs, provenientes de um cruzamento de subespécies 
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diferentes, observou variação transgressiva para o incremento desse caráter, 

encontrando quatro QTL associados com largura e comprimento de grãos e sugeriu 

que pequenas diferenças na largura dos grãos estão associadas com o gessamento. 

Experimentos de mapeamento de QTL confirmaram que o tamanho, forma e peso das 

sementes estão sob controle poligênico no arroz (FITZGERALD et al., 2009) e que o 

peso do grão é determinado pelo tamanho (ZHANG et al., 2012), apresentando então 

influência na produtividade.  

 Quando genótipos geneticamente contrastantes para gessamento, como é o 

caso dos genitores utilizados neste trabalho, são cruzados para que haja a 

recombinação de alelos de interesse para o melhoramento genético, existe um 

potencial de presença e eventualmente até aumento da área gessada e redução da 

brancura vítrea na progênie (EDWARDS et al., 2017). Estudos relacionados com 

análises químicas da parte gessada e translúcida do endosperma do arroz, 

demostraram que a parte gessada contém maior quantidade de amido em 

comparação com a parte vítrea (LIN et al., 2016; LISLE et al., 2000). Sendo assim, a 

maior quantidade de amido nos grãos influencia na massa total destes, tornando-os 

mais pesados. Portanto torna-se essencial conhecer os fatores genéticos que afetam 

a translucidez para realizar o desenvolvimento de novos genótipos produtivos e com 

alta qualidade. 

Ainda sobre o primeiro par canônico, observa-se que o aumento no teor de 

amilose (TA) foi determinante para o aumento da produtividade por planta (MTG) e 

seus componentes de produção. O gene Waxy (Wx) está envolvido na síntese de 

amilose no endosperma do arroz (ZHANG et al., 2017), apresentando dois alelos 

funcionais principais, Wxa e Wxb. O alelo Wxa está presente em genótipos da 

subespécie indica e o Wxb na subespécie japonica. Uma mutação no alelo Wxb faz 

com que esse produza menos proteína Waxy e consequentemente apresente menor 

conteúdo de amilose (CROFTS, 2012). 

Genótipos da subespécie indica apresentam grãos com maior relação 

comprimento/largura, e consequentemente revelam maior peso de grãos, afetando a 

produtividade de forma positiva. O cruzamento entre os genótipos BRS Querência e 

Nipponbare (subespécies diferentes) possibilitou evidenciar esta relação positiva 

entre esses caracteres. 
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Tabela 2.3. Cargas canônicas entre caracteres de qualidade de grãos (grupo 1) e 

caracteres agronômicos (grupo 2), analisados linhagens de arroz provenientes do 

cruzamento entre os genótipos BRS Querência e Nipponbare. CGF-FAEM/UFPel, 

Pelotas – RS, 2020. 

Caráter 
Pares canônicos 

1°  2°  3°  4°  5° 

Grupo 1 
         

BV1 -0,717  -0,190  0,286  -0,283  -0,136 

GQ -0,032  -0,623  0,107  0,325  0,690 

GG 0,558  -0,222  0,353  -0,192  0,085 

GB 0,696  0,298  0,533  -0,289  0,135 

GR 0,319  -0,573  0,453  0,010  -0,322 

TA 0,716  -0,312  -0,360  -0,017  -0,003 

TG 0,346  0,250  -0,008  0,875  -0,187 

Grupo 2 
         

CP 0,129  -0,066  -0,658  -0,418  -0,338 

NEF 0,566  0,014  -0,444  0,404  -0,192 

NEE 0,405  0,042  -0,776  0,170  0,462 

AP -0,153  -0,121  -0,663  0,330  -0,069 

NPP 0,237  -0,368  0,052  -0,342  -0,136 

MCG 0,020  -0,007  0,107  -0,412  0,564 

MTG 0,676  -0,529  -0,382  -0,092  -0,105 

DF 0,248  0,708  0,072  -0,800  -0,121 

r 0,817  0,714  0,561  0,431  0,326 

p <0,01  <0,01  <0,01  <0,01  <0,01 
1 BV = brancura vítrea; GQ = grãos quebrados; GG = grãos gessados; GB = grãos barriga branca; GR 
= grãos rajados; TA = teor de amilose aparente; TG = temperatura de gelatinização; CP = comprimento 
de panícula (cm); NEF = número de espiguetas férteis; NEE = número de espiguetas estéreis; AP = 
altura de planta; NPP = número de panículas por planta; MCG = massa de cem grãos; MTG = massa 
total de grãos por planta; DF = dias para o florescimento; r = coeficiente de correlação; p = nível de 
significância. 

 

O segundo par canônico revelou correlação de r=0,714 entre os grupos de 

variáveis analisadas. Observou-se que a percentagem de grãos quebrados (GQ) 

esteve diretamente relacionada com dias para o florescimento (DF). O aumento na 

fase vegetativa no arroz permite que a planta produza maior quantidade de biomassa, 

o que contribui para incrementar as reservas de fotoassimilados no colmo, que 

poderão ser translocados para o enchimento de grãos (STRECK et al., 2006). Por 

outro lado, colheitas realizadas tardiamente levam a maiores percentuais de grãos 

quebrados, por estes estarem mais expostos às condições climáticas adversas, 
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aumentando a quantidade de grãos malformados no período de enchimento de grãos, 

afetando a etapa do beneficiamento (MARCHEZAN, 1991). 

A diminuição de grãos quebrados (GQ) teve alta relação com a diminuição no 

número de panículas por planta (NPP) e produtividade por planta (MTG), no segundo 

par canônico. Os grãos em uma panícula de arroz florescem em um intervalo de 

aproximadamente sete dias, e os grãos na ráquis primária da panícula passam mais 

rápido pelo período de enchimento do que os localizados em posição secundária 

(MOHAPATRA et al., 2009). Quando se tem grande quantidade de panículas por 

planta, maior é o intervalo de floração (KUNZE; CALDERWOOD, 1985). Isto significa 

que quando os grãos são colhidos, o período entre a maturidade fisiológica e a colheita 

difere para cada grão, resultando em um conteúdo de umidade variável nos grãos 

recém-colhidos, o que leva a maior quantidade de quebrados (FITZGERALD, 2017). 

O número de panículas por planta é fortemente relacionado à produtividade de grãos 

no arroz, sendo um dos principais componentes de produção (DALCHIAVON et al., 

2012), quanto maior o número de panículas por planta, maior tende a ser a 

produtividade dessa, porém, não quer dizer melhor qualidade de grãos.  

O terceiro par canônico evidenciou correlação de r=0,561 em relação aos 

grupos de caracteres analisados. Através deste par canônico foi possível verificar que 

o aumento da percentagem de grãos barriga branca (GB) teve alta relação com a 

diminuição de comprimento de panícula (CP), altura de planta (AP), produtividade por 

planta (MTG) e seus componentes de produção (NEF e NEE). O tamanho da panícula 

influencia na variação do peso e da qualidade dos grãos contidos nela (WANG et al., 

2008), sendo assim, panículas mais compactas apresentam maior variação na 

aparência dos grãos, devido a maturidade desses (CHENG et al., 2007). Além disso, 

os grãos totalmente gessados ou com barriga branca são encontrados geralmente na 

ráquis secundária da panícula, por iniciar o desenvolvimento mais tarde que aqueles 

posicionados em posições primárias (LISLE et al., 2000). 

A altura de plantas apresenta relação com eficiência de fotoassimilados que 

serão translocados para os grãos na fase de enchimento. Plantas mais altas 

apresentam muitas vezes maior acúmulo de biomassa e tornam-se mais competitivas 

por luz e consequentemente podem ser mais eficientes na síntese de fotoassimilados 

(SHEN et al., 2014). Dentro do endosperma do arroz, a formação de tecidos gessados 

é relacionada ao suprimento insuficiente de metabólitos produzidos na fase vegetativa 

do desenvolvimento do arroz, havendo perturbação no crescimento de grânulos de 
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amido, levando ao surgimento de áreas gessadas (LIN et al., 2016), podendo desta 

forma estar relacionado à menor altura de planta. 

A formação de grãos gessados, caráter quantitativo (SREENIVASULU et al., 

2015), é altamente influenciada pelas condições de ambiente impostas no período de 

enchimento de grãos (FITZGERALD, 2017). Principalmente por ser também um 

caráter quantitativo, controlado por grande número de genes e determinado por seus 

componentes de produção (BOLDIERE et al., 2010), em que diversas condições 

adversas podem ocasionar menor produção de espiguetas por panícula e 

consequentemente levando a menor produtividade por planta.  

O segundo e terceiro par canônico revelaram a influência da percentagem de 

grãos rajados (GR) sobre o grupo de caracteres agronômicos. No segundo par 

canônico a diminuição de GR apresentou relação com o aumento do caráter DF e 

diminuição do NPP e MTG, e o aumento de GR no terceiro par canônico revelou 

associação com a diminuição dos caracteres CP, NEF, NEE, AP e MTG. A pureza 

genética do arroz destinado a comercialização interfere na qualidade do produto, 

sendo que a presença do arroz vermelho agrava ainda mais a situação por 

comprometer o enquadramento em tipo comercial, pela ocorrência de rajados 

(CASTRO et al., 1999). Estudos vêm avaliando a hipótese de fluxo gênico de 

cultivares normais para o arroz vermelho, e vice-versa, havendo também forte seleção 

para a fixação de caracteres que dificultam na identificação a campo, tornando-o 

morfologicamente mais semelhantes às cultivares (MALONE et al., 2007).  

Pela existência do fluxo gênico, há a transferência de alelos para o arroz 

branco, sendo que esses podem apresentar características agronômicas do arroz 

vermelho daninho tais como: menor número de panícula por planta e número de 

espiguetas, menor produtividade e ciclo mais curto (MENEZES et al., 2011; PEREIRA; 

MORAIS, 2014; SCHWANKE et al., 2008), principalmente pelos caracteres presentes 

no arroz vermelho serem controlados por alelos de ação dominante sobre os alelos 

presentes no arroz branco (CRAIGMILES, 1978). Ecótipos de arroz vermelho 

normalmente apresentam altura superior à dos genótipos comerciais (SCHWANKE et 

al., 2008; MENEZES et al., 2011), porém, estudos com genótipos de arroz 

contrastantes para a altura revelaram que esse caráter apresenta distribuição 

contínua e segregação transgressiva no sentido do genitor mais baixo (SERAFIM, 

2003). 
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 No quarto par canônico observou-se que a correlação entre os grupos 

analisados foi de r=0,431. Além disso foi possível verificar que o aumento do caráter 

temperatura de gelatinização (TG) teve relação com a diminuição dos caracteres CP, 

DF e MCG e no aumento do caráter NEF. A temperatura de gelatinização é aquela 

quando os grânulos de amido perdem a ordem cristalina de forma irreversível durante 

o cozimento dos grãos de arroz (LIU et al., 2017). A alta temperatura de gelatinização 

indica a presença de amidos com menor conteúdo de amilose no endosperma do 

arroz, sendo sua síntese afetada por condições climáticas adversas (BECKLES; 

THITISAKSAKUL, 2014). Estudos relatam que grãos bem desenvolvidos 

apresentaram maior conteúdo de amilose do que aqueles menos desenvolvidos 

dentro de uma panícula (CHENG et al., 2007), estando relacionado com a menor 

produção de carboidratos, que pode ser proporcionado por um curto período 

vegetativo, e consequentemente, grãos mal formados apresentam menor peso 

(MCG), apresentando correlação positiva com o teor de amilose (MATSUE et al., 

1994). Além disso, o teor de amilose nos grãos de arroz é dependente do tamanho da 

panícula, variando em relação à estrutura dessa, onde panículas mais compactas 

apresentam maior quantidade de espiguetas, o que aumenta a competição entre elas 

pela mobilização de carboidratos, fazendo com que apresente grãos com teores 

diferenciados de amilose dentro de uma mesma panícula (CHENG et al., 2007), 

influenciando na qualidade de grãos.  

 O quinto par canônico revelou correlação de r= 0,326 entre os grupos, e a partir 

disso foi possível verificar que o aumento do GQ teve relação com o aumento de NEE 

e MCG. Os grãos de arroz quebram devido a fissuras que ocorrem dentro deles, sendo 

essas fissuras o resultado de linhas de fraqueza que são agravadas durante o 

beneficiamento (FITZGERALD, 2017). Os grãos gessados estão associados com a 

percentagem de grãos quebrados, pois estes são provenientes de um distúrbio no 

momento do arranjo das moléculas de amido e proteínas que se organizam de forma 

não compacta, tendo espaços entre as moléculas preenchidos com ar, que possibilita 

ao grão ser facilmente quebrado na hora do beneficiamento (LIU et al., 2009). Além 

disso os grãos gessados estão negativamente correlacionados com o tamanho do 

grão, sendo que grãos pequenos e finos tem menor frequência de gessamento (HORI 

et al., 2013), e consequentemente revelam menor massa de 100 grãos.  

A legislação brasileira exige uma renda base de 68% para o rendimento de 

benefício, sendo 40% de grãos inteiros e 28% de grãos quebrados e quirera, valores 
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abaixo desses estão fora dos padrões para comercialização do produto (BRASIL, 

2009). Portanto, essas exigências estão correlacionas às características genéticas de 

cada cultivar e ambientais como: condições climáticas, práticas culturais e manejo 

durante todo o desenvolvimento da cultura do arroz (BHATTACHARYA, 1980). 

Condições essas que influenciam também na formação dos grãos, desde a fertilidade 

das espiguetas à maturação dos grãos.  

O cruzamento entre subespécies indica e japonica de arroz leva à divergência 

de fenótipos e adaptações em relação ao ambiente devido aos caracteres 

contrastantes que existem entre essas duas (KOSTYLEV et al., 2017). Portanto, a 

hibridação indica-japonica tornou-se uma importante estratégia de melhoramento de 

arroz para integrar as características desejadas das duas subespécies (MAO et al., 

2017). Há diferenças substanciais em relação aos caracteres de qualidade de grãos 

entre as subespécies, quanto a forma e tamanho dos grãos, percentagem de 

gessamento e brancura vítrea, teor de amilose e temperatura de gelatinização 

(CHENG et al. 2002; OLSEN et al. 2006). Mao et al. (2010) estudaram as interações 

entre características das subespécies sob influência de condições climáticas e 

observaram certos efeitos sobre a qualidade dos grãos.  

Verificar a relação entre grupos de caracteres de qualidade e produtividade em 

cruzamentos com genótipos contrastantes auxilia na seleção indireta desses, no 

planejamento de estratégias de seleção, além de facilitar a identificação de linhagens 

promissoras que podem ser utilizadas em programas de melhoramento genético de 

arroz. 

2.4. Conclusões 

Os grupos de caracteres de qualidade de grãos e agronômicos não são 

independentes. Os caracteres número de panículas por planta e teor de amilose têm 

maior correlação fenotípica e genética com o caráter produtividade por planta, 

devendo ser priorizados na seleção indireta. Há uma tendência dos caracteres 

relacionados ao teor de amilose (grãos gessados, barriga branca e temperatura de 

gelatinização) e grãos quebrados estarem associados à produtividade de grãos e/ou 

aos seus componentes, de acordo com a análise dos pares canônicos. 
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Capítulo 3: Seleção de linhagens promissoras de arroz irrigado utilizando 

modelos mistos
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3.1. Introdução 

O arroz (Oryza sativa L.) é um dos cereais mais consumidos do mundo, sendo 

a maior taxa de consumo observada nos países em desenvolvimento, constituindo a 

base alimentar de mais de três bilhões de pessoas (SOSBAI, 2018). É cultivado em 

mais de 160 milhões de hectares (USDA, 2018), nos mais variados ecossistemas, fato 

este, permitido pelo processo evolutivo natural e dirigido pelo homem, através do 

melhoramento genético, que tem levado à sua adaptação às diferentes condições 

edafoclimáticas (TERRA et al., 2013). O arroz apresenta papel importante na 

segurança alimentar, a qual vem sendo ameaçada pelas condições ambientais 

adversas resultantes das mudanças climáticas, devido aos impactos negativos 

gerados na natureza por práticas humanas impróprias (QUIAN et al., 2016).  

Além de genótipos mais produtivos, com melhores respostas a estresses 

bióticos e abióticos, visando garantir a segurança alimentar, os programas de 

melhoramento de arroz nas últimas décadas têm também levado em consideração a 

melhoria de caracteres relacionados a qualidade de grãos (STRECK et al., 2018), 

sendo necessário para isso, variabilidade genética. O arroz apresenta duas 

subespécies de importância econômica, indica e japonica, sendo bem distintas entre 

si, tanto em características agronômicas quanto para caracteres relacionados à 

qualidade de grãos, destacando o tamanho e forma de grãos, percentagem de 

gessamento, brancura vítrea e teor de amilose (CHENG et al., 2002; OLSEN et al., 

2006), apresentando-se como os principais caracteres relacionados com a 

aceitabilidade do produto pelo consumidor.  

Uma das estratégias utilizadas para a ampliação da variabilidade genética em 

programas de melhoramento, é a hibridação. Em arroz, o cruzamento entre 

subespécies diferentes (indica-japonica) é um método importante para integrar 

caracteres de interesse na formação de genótipos superiores (MAO et al., 2017). 

Estes genótipos podem compor blocos de cruzamento para a obtenção de uma 

população segregante, com variabilidade genética e elevada probabilidade de 

identificação de indivíduos transgressivos. Para auxiliar na seleção destes, os 

modelos mistos tornam-se uma ferramenta estatística valiosa. 
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Desde a década de 1990, os métodos de modelos mistos vêm ganhando mais 

espaço na avaliação estatística de genótipos em ensaios de melhoramento genético. 

Estas técnicas permitem uma estimativa mais robusta e precisa dos parâmetros 

genéticos e ambientais, bem como a predição de valores genotípicos de uma forma 

menos tendenciosa (SMITH; CULLIS; THOMPSON, 2005). 

Uma das dificuldades para a seleção de genótipos superiores é a interação 

genótipo x ambiente, dificultando a obtenção de ganhos genéticos (VENCOVSKY; 

BARRIGA, 1992). Para isso, o BLUP (do inglês, Best Linear Unbiased Prediction – 

melhor predição linear não viesada) vêm sendo utilizado, principalmente por 

apresentar respostas com base nos valores genotípicos preditos livres dos efeitos de 

ambiente (NETO et al., 2013). Em decorrência disto, tem-se observado um número 

crescente de trabalhos que avaliam o comportamento de culturas anuais e a 

realização da seleção de genótipos através desta abordagem, como em arroz irrigado 

(REIS et al., 2015), arroz de terras altas (BORGES et al., 2010; NETO et al., 2013), 

milho (MENDES et al., 2012), trigo (PIMENTEL et al., 2014), algodão (CARVALHO et 

al., 2016), dentre outros.  

 A partir do exposto, o objetivo do trabalho foi selecionar linhagens promissoras 

provenientes de um cruzamento entre os genótipos BRS Querência (Oryza sativa L. 

sp. indica) e Nipponbare (Oryza sativa L. sp. japonica), com o auxílio do método de 

modelos mistos BLUP, buscando caracteres de interesse agronômico e de qualidade 

de grãos. 

3.2. Material e Métodos 

3.2.1. Genótipos, manejo e delineamento experimental 

 O experimento foi iniciado em 2010 com o cruzamento entre os genótipos BRS 

Querência (Oryza sativa sp. indica) X Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica), que deu 

origem a uma população segregante de linhagens endogâmicas recombinantes (RILs, 

do inglês, Recombinant Inbreed Lines), sendo que cada linha constitui uma família. 

Utilizou-se o método de condução SSD (Single Seed Descent) para avançar gerações, 

sendo obtidas 131 famílias na geração F6 e 128 em F7. 

A condução dessas gerações em um mesmo ambiente de cultivo foi realizada 

nas safras agrícolas de 2014/2015 e 2015/2016, na Estação Experimental Terras 

Baixas, pertencente a Embrapa Clima Temperado, localizada nas coordenadas 
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geográficas, 31°48’49” de latitude Sul e 52°28’20” de longitude Oeste, no município 

do Capão do Leão, no estado do Rio Grande do Sul. A semeadura na safra de 

2014/2015 foi realizada no mês de dezembro, enquanto que a semeadura da safra 

2015/2016 foi feita no mês de novembro. Os dados de temperatura média mensal, 

média das temperaturas mínimas e média das temperaturas máximas dos meses de 

cultivo apresenta-se na figura 3.1.  

 

Figura 3.1. Dados climáticos referentes a temperatura do ar, com a temperatura média do ar (TºC 
média), média das temperaturas máximas do ar (TºC média das máximas) e média das temperaturas 
mínimas do ar (TºC média das mínimas), para os meses da safra de cultivo 2014/2015 (A) e 2015/2016 
(B), no município do Capão do Leão/RS. Fonte: Estação Agroclimatológica de Pelotas (Convênio 
EMBRAPA/UFPel/INMET) (ADAPTADO). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.  

As linhagens e os genitores foram semeados seguindo um delineamento de 

blocos incompletos com testemunhas intercalares, sendo os genitores (BRS 

Querência e Nipponbare) dispostos em quatro repetições (RAMALHO et al., 2012). A 

parcela experimental consistiu-se em uma linha de 1,5 metros de comprimento, 

espaçada de 0,30 metros, sendo cada linhagem e os genitores (testemunhas) 

compostos por 15 plantas. A adubação básica foi de 300 kg.ha-1 de NPK (05-20-20) e 



73 
 

 

60 kg.ha-1 de nitrogênio na forma de ureia, aplicada em cobertura no início da fase de 

perfilhamento. A altura da lâmina de água variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o início da 

submersão do solo aos 30 dias após a emergência das plântulas. Práticas de manejo 

cultural, como controle de plantas daninhas, doenças e insetos-praga foram realizadas 

de acordo com as recomendações para o arroz irrigado no Sul do Brasil (SOSBAI, 

2014). 

3.2.2. Caracteres avaliados 

3.2.2.1. Agronômicos 

Os caracteres agronômicos foram avaliados nas gerações F6 e F7. No campo 

foram realizadas as avaliações de estatura de plantas (AP, em cm), obtidas através 

da aferição individual de dez plantas utilizando uma régua graduada, medindo a 

distância do solo até a espigueta mais alta da planta. 

Ao final do ciclo reprodutivo, dez plantas de cada linhagem foram colhidas 

individualmente. Mensurou-se os caracteres: comprimento da panícula (CP, em cm), 

obtido através de uma régua graduada. Número de panículas por planta (NPP, em 

unidades), obtido através da contagem do número de panículas viáveis por planta. 

Número de espiguetas férteis por panícula (NEF, em unidades), mensurou-se o 

número de espiguetas férteis contidas em cada panícula. Número de espiguetas 

estéreis por panícula (NEE, em unidades), obtido através da contagem do número de 

espiguetas estéreis em cada panícula; e massa total de grãos produzidos por planta 

(MTG, em g), obtida através da aferição da massa dos grãos contidos nas espiguetas 

férteis da planta.  

3.2.2.2. Qualidade de grãos 

Foram selecionadas as 40 linhagens mais produtivas, em relação as médias 

fenotípicas, da geração F6, para as análises de qualidade de grãos, avaliando-se 

também os genitores. Os grãos de cada linhagem passaram pelo processo de 

beneficiamento em um mini-engenho de provas (Suzuki – MT) para o descascamento 

e polimento. De modo a realizar a aferição dos atributos físicos de qualidade 

intrínsecos dos grãos, analisando-se uma amostra de 10 g de cada linhagem, utilizou-

se o analisador estatístico de grãos S21, baseado na análise de imagens digitais de 

cada amostra, revelando os seguintes parâmetros: grãos quebrados (GQ, em %); 
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grãos gessados (GG, em %); grãos barriga branca (GB, em %), grãos rajados (GR, 

em %) e brancura vítrea (BV, em %).  

Para atributos intrínsecos à qualidade culinária, o teor de amilose aparente (TA) 

foi determinado pelo método colorimétrico com iodo, conforme o protocolo de 

McGrane, Cornell e Rix (1998) com modificações sugeridas por Hoover e Ratnayake 

(2001). Para preparo da farinha de arroz, 10g de grãos inteiros sem defeitos foram 

selecionados e moídos em moinho tipo Willey (Marconi, Piracicaba, Brasil), com 

peneira de 0,5 mm de abertura. O teor de amilose foi determinado através de curva 

de calibração elaborada com amilose de batata. A interpretação dos resultados foi 

baseada nas seguintes classes: Amilose Alta (teor de amilose entre 25 e 33%), 

Amilose Intermediária (teor de amilose entre 20 e 25%) e Amilose baixa (teor de 

amilose entre 9 e 20%), conforme Coffman e Juliano (1987). O resultado foi expresso 

em % de amilose aparente. 

3.2.3. Análises estatísticas 

O modelo, y= XPLANTA + ZLIM + e, foi utilizado nas análises estatísticas, em que,  

y: é o vetor de dados; 

PLANTA: é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média 

geral;  

LIM: é o vetor dos efeitos genotípicos das linhagens (assumidos como aleatórios);  

e: é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). Para os efeitos aleatórios das linhagens 

e dos resíduos assumiram-se os seguintes pressupostos das distribuições de 

probabilidade 
2IID ~ N(0, ) .  

As letras maiúsculas X e Z representam as matrizes de incidência para os 

referidos efeitos. Os dados foram submetidos à análise de modelos mistos utilizando 

o conjunto REML/BLUP. Todas as análises estatísticas foram realizadas no software 

SAS (SAS 9.4). 

3.3. Resultados e discussão 

O cruzamento intersubespecífico indica-japonica, em arroz, pode resultar em 

alto grau de polimorfismo na população originada, isso ocorre devido a elevada 

divergência genética entre os genitores (CHU et al., 2012). Uma população de 

linhagens endogâmicas recombinantes (RILs) é constituída por grupos geneticamente 
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distintos entre si, mas com elevada homogeneidade entre os indivíduos pertencentes 

a cada linhagem. Isto ocorre devido aos sucessivos ciclos de autofecundação 

utilizados para a sua formação. As pequenas variações fenotípicas verificadas podem 

ser tanto relacionadas à heterozigosidade residual, quanto a efeitos ambientais ou 

mesmo eventuais mutações (VIEIRA et al., 2006).  

A análise de BLUP possui propriedades que permitem predizer o valor genético 

dos indivíduos observados, além das variâncias e os erros preditos por essa 

abordagem serem menores em relação a outros métodos estatísticos (RESENDE, 

2007), principalmente em condições com desbalanceamento. Isto torna possível a 

seleção de genótipos promissores dentro de um programa de melhoramento genético, 

com maior taxa de sucesso. Neste trabalho foi possível verificar diferenças entre as 

linhagens provenientes do cruzamento entre os genótipos BRS Querência e 

Nipponbare, para todos os caracteres avaliados, com as informações das médias 

genotípicas preditas. 

A altura de plantas é um caráter imprescindível a ser avaliado em programas 

de melhoramento genético de diversas culturas de importância econômica, assim 

como no arroz. Apresenta influência na produtividade de grãos, pois plantas altas 

redirecionam a energia que seria utilizada na formação dos grãos para a manutenção 

e sobrevivência das estruturas vegetativas. Além disto, plantas altas tendem a ter um 

maior índice de acamamento, levando a perdas quantitativas e qualitativas de grãos 

(VAUBAM; SILVA; TABOSA, 2010). 

A média genotípica predita para altura de planta através do BLUP permite 

sugerir que 29 linhagens poderiam ser descartadas deste conjunto, considerando 

terem apresentado altura superior aos dois genitores em ambas as gerações (Figuras 

3.2A e 3.2B). Deve ser salientado, entretanto, que a altura de plantas não deve ser 

considerada isoladamente para a seleção ou descarte de famílias em um programa 

de melhoramento, especialmente no intervalo de valores observado para as famílias 

em análise, mas sim, considerada em conjunto com caracteres de produtividade ou 

qualidade de grãos. Ainda, ressalta-se que a redução em altura deve ser buscada com 

certa cautela, mantendo a capacidade das plantas de competir, acumular nutrientes e 

produzir fotoassimilados (KHUSH et al., 1995). Em relação aos intervalos de confiança 

para o caráter, observou-se na geração F6 (Figura 3.2A) maior amplitude de valores 

quando comparado com a geração F7 (Figura 3.2B), algo que se repete em diversas 

variáveis desse estudo. Sugere-se que isto tenha se dado devido ao fato de que a 
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heterozigosidade tende a diminuir ao longo de cada ciclo de autofecundação, assim 

aumentando a homogeneidade entre as plantas de cada linhagem. A predição da 

média genotípica com a análise que inclui os intervalos de confiança dessas, propicia 

uma interpretação mais segura do desempenho das linhagens envolvidas no estudo 

(RESENDE, 2002). 

O número de panículas por planta é um caráter que está altamente relacionado 

com a produtividade de grãos no arroz. É utilizado, inclusive, em estratégias de 

seleção indireta para obtenção de genótipos superiores (ABREU et al., 2016). O 

caráter depende de fatores genéticos, além de apresentar influência do ambiente 

(DALCHIAVON et al., 2012). Ao comparar os intervalos de confiança da geração F6 

(Figura 3.3A) e geração F7 (Figura 3.3B), observou-se, novamente, menor variação na 

geração F7. Somado às razões de ordem genética já discorridas, este resultado pode 

também ter sido proporcionado pela semeadura tardia na geração F6, realizada no fim 

do mês de dezembro. Isto facilitou para que fases críticas do desenvolvimento do 

arroz, tais como a iniciação do primórdio floral e emergência da panícula, ocorressem 

no mês de abril, e fossem assim afetadas por temperaturas baixas. De fato, este mês 

revelou média das temperaturas mínimas menor que 15ºC (Figura 3.1A), sendo que 

a faixa de temperatura ótima para o arroz nestas fases de desenvolvimento é de 15°C 

a 35ºC (YOSHIDA, 1981).  

Nenhuma linhagem superou os genitores em número de panículas em ambas 

gerações, sendo que um total de 17 linhagens foram superiores para número de 

panículas por planta na geração F6, e somente a linhagem F40 mostrou-se com média 

genotípica superior na geração F7, para a qual, salienta-se, os intervalos de confiança 

foram mais precisos. Assim, essa última família aponta-se como promissora quando 

o objetivo do melhorista é elevar o potencial produtivo. Uma ressalva, entretanto, deve 

também ser feita quanto a este caráter. Ainda que um elevado número de panículas 

seja desejável sob o ponto de vista de produtividade, plantas de arroz que possuem 

muitas panículas podem apresentar enchimento de grãos desuniforme. Isto ocorre 

pelo maior intervalo de floração entre as panículas, influenciando principalmente a 

qualidade culinária do arroz (MOHAPATRA; SARKAR; KAUANAR, 2009). Desta 

forma, o melhorista deve encontrar o equilíbrio ideal entre o número de panículas e a 

qualidade do arroz. 

O comprimento de panícula apresenta relação indireta, na maioria das vezes, 

com a produtividade, mas direta com a qualidade de grãos, pois o seu tamanho pode 
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afetar a translocação de fotoassimilados produzidos pela planta até as estruturas 

reprodutivas (WANG; CHENG, 2004; DONG; BUHONG; XIAGZHOU, 2008). 

Panículas grandes podem ser desejadas sob o ponto de vista da produtividade, mas 

também podem resultar em desuniformidade na qualidade dos grãos produzidos 

(JONGKAEWWATTANA; GENG, 2002).  

O genótipo BRS Querência apresentou entre os maiores valores genotípicos 

para a variável, variando de 24 a 27cm (Figuras 3.4A e 3.4B), sendo que essa 

alteração se deve, provavelmente, às condições climáticas de cada safra 

(FAGUNDES et al., 2005). Nenhuma linhagem foi superior à BRS Querência para este 

caráter, sendo que esta cultivar é, de fato, conhecida por apresentar longas panículas. 

Por outro lado, uma linhagem na geração F6 (F64) e 28 na geração F7 foram inferiores 

ao genitor de menor tamanho de panícula. Essas linhagens seriam passíveis de 

descarte, porém, somente no caso desta variação no tamanho de panícula de fato 

representar redução em potencial produtivo, o que nem sempre ocorre, devido à 

mecanismos compensatórios nas plantas. 

O número de espiguetas férteis em arroz é um caráter de natureza quantitativa 

(MENDES et al., 2014). Condições impostas pelo ambiente durante a fase reprodutiva, 

mais precisamente no início dela, nos cinco dias que antecedem o florescimento 

(meiose do grão de pólen), influenciam na fertilidade das espiguetas (LIMA; 

CRUSCIOL; MATEUS, 2010). Além disso, a quantidade de espiguetas depende do 

comprimento e do número de ramificações da ráquis e dos pontos de diferenciação 

de espiguetas nas ramificações (GOES et al., 2016), sendo peculiar de cada genótipo. 

Este caráter apresenta correlação positiva com a produtividade, revelando-se como 

um dos componentes da produtividade que mais contribui para o incremento da 

produção de grãos (DALCHIAVON et al., 2012).  
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Figura 3.2. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para o caráter altura de planta de 126 linhagens provenientes do cruzamento entre os genótipos 
BRS Querência (barra vermelha) e Nipponbare (barra azul) para a geração F6 (A) e geração F7 (B). CGF, FAEM/UFPEL, RS, 2020.  
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Figura 3.3. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para o caráter número de panículas por planta de 126 linhagens provenientes do cruzamento 
entre os genótipos BRS Querência (barra vermelha) e Nipponbare (barra azul) para a geração F6 (A) e geração F7 (B). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.  
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Figura 3.4. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para o caráter comprimento de panícula de 126 linhagens provenientes do cruzamento entre 
os genótipos BRS Querência (barra vermelha) e Nipponbare (barra azul) para a geração F6 (A) e geração F7 (B). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.
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Nenhuma linhagem foi superior ao genitor BRS Querência para número de 

espiguetas férteis em nenhuma das gerações avaliadas (Figuras 3.5A e 3.5B). Já, 73 

linhagens foram inferiores à BRS Querência na geração F6 e outras 127 na geração 

F7. Essas linhagens estariam passíveis de descarte em um programa de 

melhoramento, especialmente caso também apresentem desempenho inferior para 

outros caracteres. É importante ressaltar que a maioria dos resultados neste estudo 

são expressos em comparação com o desempenho do genitor BRS Querência, a qual, 

de fato, representa o tipo de cultivar desenvolvida para as condições do Rio Grande 

do Sul, ambiente-alvo desta pesquisa. Nipponbare, por outro lado, é um genitor com 

função de melhorar as linhagens para uma série de características. 

O caráter esterilidade das espiguetas é afetado principalmente por condições 

climáticas adversas, como alta e baixa temperatura, disponibilidade hídrica, condições 

de solos salinos e doses incorretas de adubos. Estas condições podem se manifestar 

durante todo o ciclo de desenvolvimento da planta, entretanto, a ocorrência das 

mesmas no período reprodutivo, torna os danos mais críticos, refletindo em perda na 

produtividade (ÁVILA et al., 2010). Por outro lado, existe também importante 

variabilidade genética no arroz para a tolerância aos fatores que causam a esterilidade 

de espiguetas. Além disto, a ocorrência de esterilidade é comum em progênies 

oriundas do cruzamento entre as subespécies indica e japonica. Isto ocorre devido ao 

fenômeno de isolamento pós-zigótico, um dos mecanismos genéticos (moleculares) 

de barreira reprodutiva no arroz (KOSTYLEV et al., 2017). 

As figuras 3.6A e 3.6B revelam o comportamento das médias genotípicas das 

linhagens nas duas gerações de cultivo para o caráter esterilidade das espiguetas. É 

possível, de fato, constatar que o ambiente se mostra como importante influenciador 

na variação deste caráter, dado pela semeadura tardia em F6 ter gerado valores mais 

altos de intervalo de confiança. Na geração F6 um total de 38 linhagens apresentaram 

menos esterilidade que BRS Querência, já na geração F7, um total de 66 linhagens. É 

possível verificar que 36 linhagens estão em comum nas duas gerações, 

apresentando desempenho melhorado para o caráter, as quais poderiam, dessa 

forma, serem selecionadas. 
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Figura 3.5. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para o caráter número de espiguetas férteis por panícula de 126 linhagens provenientes do 
cruzamento entre os genótipos BRS Querência (barra vermelha) e Nipponbare (barra azul) para a geração F6 (A) e geração F7 (B). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, 
RS, 2020. 
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A produtividade de grãos do arroz é definida pelos seus componentes do 

rendimento (TANG et al., 2013). Sendo o arroz um cereal importante para a segurança 

alimentar, o aumento da produtividade tem sido o principal objetivo dos programas de 

melhoramento (YU; HUANG; ZHANG, 2012). Observa-se na figura 3.7A, que na 

geração F6 um total de quatro linhagens foram superiores à BRS Querência para 

massa total de grãos por planta, com especial destaque para F135, com a maior média 

genotípica. Já na geração F7, nenhuma linhagem foi superior a esse genitor. 

A produtividade, assim como os demais caracteres agronômicos avaliados 

nesse estudo, apresenta herança quantitativa e consequentemente são altamente 

influenciados por condições de ambiente (BOLDIERI et al., 2010; DALCHIAVON et 

al., 2012; MENDES et al., 2014; SHEN et al., 2014; XING e ZHANG, 2010; ZHANG et 

al., 2015). Assim, realizar seleção de qualquer linhagem baseado no desempenho 

superior em somente uma safra de cultivo traz o risco de uma seleção pouco efetiva. 

Desta forma, sugere-se que outro ano de avaliações seria necessário antes de se 

selecionar qualquer linhagem deste estudo para produtividade, especialmente porque 

também não houve diferença signiticativa entre famílias e o genitor BRS Querência 

para outros caracteres, tais como comprimento da panícula, por exemplo. 

A qualidade de grãos, devido a sua importância, vem ganhando espaço nos 

programas de melhoramento. É um quesito imprescindível na aceitação do produto 

por parte do consumidor. A preferência nacional de consumo é pelo arroz branco 

polido, na classe longo-fino (subespécie indica), e que apresentam grãos soltos e 

macios após o cozimento (STRECK et al., 2018). Além de preconizar um produto final 

com rendimento satisfatório de grãos inteiros, grãos translúcidos e sem manchas 

(MONTEIRO et al., 2016).  

A brancura vítrea é um caráter de acentuada relevância na qualidade de grãos 

de arroz (EDWARDS; JACKONS; MCCLUNG, 2017), sendo que, em muitos grãos a 

translucidez é interrompida por áreas opacas do endosperma. Esta opacidade é 

devido a um arranjo entre os grânulos de amido e proteína de forma não compacta, 

sendo o espaço entre as moléculas preenchidos com ar (FITZGERALD, 2017). Isto 

determina o valor de mercado e desempenha papel fundamental no desenvolvimento 

de novas cultivares (STRECK et al., 2018). 
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Figura 3.6. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para o caráter número de espiguetas estéreis por panícula de 126 linhagens provenientes do 
cruzamento entre os genótipos BRS Querência (barra vermelha) e Nipponbare (barra azul) para a geração F6 (A) e geração F7 (B). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas 
RS, 2020. 
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Figura 3.7. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para o caráter massa total de grãos por planta de 126 linhagens provenientes do cruzamento 
entre os genótipos BRS Querência (barra vermelha) e Nipponbare (barra azul) para a geração F6 (A) e geração F7 (B). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020. 
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Ao analisar a figura 3.8A, observa-se que somente as linhagens F80, F90 e 

F103 não apresentaram médias genotípicas superiores à do genitor de maior 

translucidez (BRS Querência), sendo essas passíveis de descarte. Desta forma, todas 

as outras linhagens são promissoras candidatas a cultivares ou podem ser inseridas 

em blocos de cruzamentos, como genitores, para elevar a translucidez, destacando a 

linhagem F4, com a maior média genotípica. 

Conforme a Instrução Normativa Nº 6, de 16 de fevereiro de 2009, o grão 

gessado pode ser definido como o grão descascado e polido, sendo inteiro ou 

quebrado, que apresente coloração totalmente opaca e semelhante ao gesso 

(BRASIL, 2009). São categorizados em centro branco, branco leitoso e barriga branca, 

dependendo da presença do gesso no grão (ISHIMARU et al., 2009). A transparência 

final e a área gessada são determinadas pelos fotoassimilados acumulados durante 

todo desenvolvimento do arroz (LONDERO et al., 2015). Existe elevada importância 

de efeitos genéticos na forma como ocorre o acúmulo desses fotoassimilados na fase 

de enchimento de grãos (SHI et al., 2002), o que permite que seleção seja realizada 

sobre o caráter. 

Em relação ao caráter grãos gessados (Figura 3.8B), verifica-se que as 

linhagens F27, F65, F77, F105, F125, revelaram média genotípica superior ao genitor 

de maior média (Nipponbare), sendo estas passíveis de descarte, enquanto que as 

demais não diferiram de ambos os genitores. Para o caráter grãos barriga branca 

(Figura 3.9A), observa-se que nenhuma linhagem apresentou média genotípica 

superior ao genitor Nipponbare, e somente a linhagem F77 obteve média genotípica 

superior ao genitor BRS Querência, devendo essa ser descartada. 

Para a comercialização do arroz observa-se a ocorrência de defeitos. Os 

defeitos são considerados como gerais ou graves, dependendo das consequências 

representadas no produto de consumo. Os defeitos graves referem-se à 

contaminação do produto por materiais estranhos, grãos mofados e ardidos. Os 

defeitos gerais referem-se a grãos manchados, picados, gessados, amarelos e 

rajados. Os grãos rajados mesmo depois de polidos, apresentam estrias vermelhas, 

e, para o caso de arroz branco, está relacionado com a pureza genética do genótipo, 

ou seja, se há a presença de arroz vermelho na amostra de grãos (CASTRO et al., 

1999).  
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Figura 3.8. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para 42 linhagens F6 provenientes do 
cruzamento entre os genótipos BRS Querência (linha vermelha) e Nipponbare (linha azul) para os 
caracteres brancura vítrea (A) e grãos gessados (B), referentes a qualidade de grãos. CGF, 
FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.  
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Na figura 3.9B observa-se que os valores genotípicos preditos para os grãos 

rajados foram baixos para a maioria das linhagens, especialmente em relação à média 

genotípica do genitor BRS Querência. Ainda assim, a limpeza varietal de algumas 

linhagens, como a F27 que apresentou um valor maior, seria uma prática importante. 

Este é, de fato, um procedimento imprescindível a ser realizado em linhagens com 

maior contaminação genética e ao mesmo tempo mais promissoras e eventualmente 

candidatas a testes para lançamento como cultivar. 

A ocorrência de grãos quebrados se dá devido à composição genética de cada 

genótipo, além de também apresentar resposta sob a influência das condições 

climáticas e práticas culturais, com grande destaque àquelas relacionadas à colheita, 

assim como os tipos de manejo pós colheita e beneficiamento. A presença de grãos 

quebrados em lotes de arroz é um caráter altamente indesejável, pois diminui a 

qualidade e, assim, o valor comercial do produto (ARTIGIANI et al., 2012). As 

linhagens F14, F21, F29, F32, F61, F62, F63, F65, F70, F73, F121, F126 obtiveram 

média genotípica menor que o genitor de menor média (Nipponbare) (Figura 3.10A), 

revelando-se como promissoras para serem selecionadas, por apresentarem maior 

rendimento de grãos inteiros.  

O arroz destinado a comercialização como grão para consumo se enquadra em 

tipos, segundo a Instrução Normativa Nº 6, de 16 de fevereiro de 2009 (BRASIL, 

2009). A definição dos tipos se embasa no percentual de ocorrência de defeitos e no 

percentual de grãos quebrados. Os tipos são expressos numericamente de um a 

cinco. Para que seja considerado arroz tipo um, em uma amostra de 1000 g a 

tolerância de gessados é de 2%, rajados de 1% e quebrados 7,5%. Considerando, 

portanto, neste trabalho a análise de 10 g de grãos de cada família, observa-se que a 

maioria das linhagens se enquadram no tipo um para os caracteres grãos gessados, 

rajados e quebrados.  

O teor de amilose no grão de arroz está correlacionado com propriedades que 

conferem textura, cor, brilho, maciez, coesão, expansão e com o volume de absorção 

de água (MINGOTTE; HANASHIRO; FORNASIERI FILHO, 2012), estando, assim, 

diretamente relacionado com a aceitação do consumidor. Um alto teor de amilose no 

endosperma permite que os grãos se enquadrem na preferência brasileira de 

consumo após cozimento, ou seja, soltos e macios (BRUNO et al., 2017; JULIANO et 

al., 1981).  
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Figura 3.9. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para 42 linhagens F6 provenientes do 
cruzamento entre os genótipos BRS Querência (linha vermelha) e Nipponbare (linha azul) para os 
caracteres grãos barriga branca (A) e grãos rajados (B), referentes a qualidade de grãos. CGF, 
FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020. 

Famílias F6

F
3

F
4

F
5

F
6

F
7

F
9

F
1

0
F

1
4

F
2

1
F

2
2

F
2

7
F

2
8

F
2

9
F

3
2

F
3

3
F

6
1

F
6

2
F

6
3

F
6

5
F

7
0

F
7

3
F

7
7

F
7

9
F

8
0

F
8

8
F

8
9

F
9

0
F

9
2

F
9

4
F

1
0

3
F

1
0

5
F

1
0

8
F

1
1

1
F

1
1

2
F

1
1

7
F

1
1

8
F

1
2

1
F

1
2

5
F

1
2

6
F

1
3

7

G
rã

o
s

 b
a
rr

ig
a

 b
ra

n
c

a
 p

re
d

it
o

  
(B

L
U

P
, 

%
)

-0,5

0,0

0,5

1,0

1,5

2,0

2,5

A

Famílias F6

F
3

F
4

F
5

F
6

F
7

F
9

F
1

0
F

1
4

F
2

1
F

2
2

F
2

7
F

2
8

F
2

9
F

3
2

F
3

3
F

6
1

F
6

2
F

6
3

F
6

5
F

7
0

F
7

3
F

7
7

F
7

9
F

8
0

F
8

8
F

8
9

F
9

0
F

9
2

F
9

4
F

1
0

3
F

1
0

5
F

1
0

8
F

1
1

1
F

1
1

2
F

1
1

7
F

1
1

8
F

1
2

1
F

1
2

5
F

1
2

6
F

1
3

7

G
rã

o
s
 r

a
ja

d
o

s
 p

re
d

it
o

 (
B

L
U

P
, 

%
)

-0,2

0,0

0,2

0,4

0,6

0,8

B

Linhagens 

Linhagens 

F
1

3
5

 
F

1
3

5
 



90 
 

 

Na figura 3.10B observa-se que a linhagem F105, obteve o maior valor 

genotípico em relação a grande parte das demais, superando inclusive a cultivar BRS 

Querência, porém apresenta grãos curtos (Apêndice A), não atendendo a 

necessidade do consumidor brasileiro em relação à classe do grão. Por outro lado, as 

linhagens com médias genotípicas menores que o genitor de menor média 

(Nipponbare), em um total de 18 também se mostram como promissoras a serem 

selecionadas, isto é, quando se visa um nicho de mercado exclusivo, voltado para os 

tipos especiais. Destas 18 linhagens, sete apresentam grãos curtos e 11 apresentam 

grãos classificados como médios (Apêndice A). Os grãos que apresentam baixo teor 

de amilose, após cozimento tornam-se macios, mas aquosos e pegajosos 

(MINGOTTE; HANASHIRO; FORNASIERI FILHO, 2012), e podem ser utilizados na 

culinária japonesa, como também na preparação de risotos (MAGALHÃES JÚNIOR 

et al., 2012). 

A seleção de genitores, para a posterior condução das gerações segregantes, 

constitui uma das etapas mais importantes em programas de melhoramento genético 

vegetal, sendo a primeira no processo. A partir desta é que poderá ser observado 

sucesso nas próximas etapas, e consequentemente a eficiência do programa como 

um todo, sendo, portanto, uma das decisões de maior importância a ser tomada pelo 

melhorista (PEREIRA et al., 2007).  

A disponibilidade de variabilidade genética para uso em cruzamentos torna-se 

o ponto chave para o sucesso no subsequente processo de seleção. Apesar do 

contínuo esforço da pesquisa e incontáveis trabalhos publicados, permanecem ainda 

lacunas a serem elucidadas quanto ao alicerce científico da seleção de germoplasma-

base para programas de melhoramento, o que mantém a escolha de genitores como 

um processo difícil e mesmo propenso ao insucesso ao final do ciclo de melhoramento 

(LORENCETTI et al., 2005; PIMENTEL et al., 2013). De acordo com os resultados 

desse estudo, o cruzamento indica-japonica em arroz resultou em uma progênie com 

expressiva variabilidade para diversas características, permitindo a seleção linhagens 

superiores. 
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Figura 3.10. Médias genotípicas preditas e intervalo de confiança para 42 linhagens F6 provenientes 
do cruzamento entre os genótipos BRS Querência (linha vermelha) e Nipponbare (linha azul) para os 
caracteres grãos quebrados (A) e teor de amilose (B), referentes a qualidade de grãos. CGF, 
FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020. 

Linhagens 

Linhagens 

F
1

3
5

 
F

1
3

5
 



92 
 

 

Finalmente, a partir do exposto ao longo desse capítulo, e conhecendo-se a 

importância do arroz no setor econômico e social, e ainda considerando o desafio da 

seleção de genótipos superiores com simultaneamente elevado desempenho 

agronômico e alta qualidade de grãos, tem-se clara a necessidade da aplicação de 

métodos acurados de seleção em programas de melhoramento. Nesse sentido, 

abordagens que utilizam das médias genotípicas pelo preditor BLUP, como a utilizada 

neste trabalho, têm se revelado como promissoras para o melhoramento genético de 

culturas de importância econômica (RESENDE, 2002). 

3.4. Conclusões 

 As linhagens de arroz estudadas, obtidas através do cruzamento entre BRS 

Querência e Nipponbare, apresentam-se promissoras para melhoramento visando 

qualidade de grãos, porém merecem menor destaque quanto ao potencial produtivo. 

A família F5 apresenta a menor média genotípica para o teor de amilose, e a F105, 

maior teor de amilose que as demais, e ambas revelam menor percentagem de grãos 

barriga branca, grãos quebrados e maior brancura vítrea. Essas linhagens revelam 

potencial como candidatas a cultivares melhoradas ou para integrar blocos de 

cruzamentos visando a obtenção de indivíduos superiores. 
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Capítulo 4: Distância genética entre linhagens endogâmicas recombinantes 
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4.1. Introdução 

No Brasil, uma série de fatores limita a produtividade e a qualidade do arroz. 

Dentre eles, podem ser citados os estresses bióticos (ataque de insetos-praga e 

organismos fitopatogênicos) e abióticos (frio, seca, calor, inundação e salinidade). O 

país destaca-se como principal consumidor do cereal da América Latina, com 32 kg 

pessoa-1 ano-1 (SOSBAI, 2018). Assim, percebe-se a importância da cultura no cenário 

nacional. De modo a atender as crescentes demandas por arroz, e levando em 

consideração a exigência cada vez maior por grãos de elevada qualidade, é essencial 

a obtenção de ganhos genéticos por parte dos programas de melhoramento, seja via 

melhoramento convencional ou com auxílio da biotecnologia (STRECK et al., 2018).  

Embora a utilização de um restrito grupo de genótipos geneticamente 

semelhantes como genitores, prática comum em programas de melhoramento 

genético, reduza a base genética das populações de melhoramento, têm-se 

observado incrementos significativos no potencial produtivo da cultura do arroz no 

Brasil, nas últimas décadas (BRONDANI et al., 2006; STRECK et al., 2018b). 

Entretanto, não se pode subestimar o impacto negativo da redução da variabilidade 

genética sobre os avanços do melhoramento. De fato, a existência de variabilidade 

genética é fundamental em programas de melhoramento de qualquer espécie. Isto, 

devido ao aumento da probabilidade da combinação de alelos favoráveis nas 

progênies de cruzamentos. Além disso, uma população com variabilidade genética 

pode ser utilizada para a realização de diversos estudos, como o mapeamento de 

QTLs responsáveis por importantes caracteres agronômicos. Sendo assim, a 

caracterização desta torna-se imprescindível (SANT’ANNA et al., 2015). 

Para o melhorista é essencial conhecer a variabilidade genética da população 

com a qual está trabalhando, principalmente no que diz respeito a distância genética 

(ALLARD et al., 1971). Logo, os métodos multivariados, tais como, análise de fatores 

e métodos aglomerativos (como aplicado por NARDINO et al., 2017), e redes neurais 

artificiais (utilizado por BARBOSA et al., 2011) podem ser aplicados na predição da 

distância genética. Estas técnicas permitem unificar informações, desta forma cada 
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genótipo será representado por somente um valor referente às suas características 

analisadas (HOSAN et al., 2010; VAL et al., 2014).  

Tais técnicas multivariadas demostraram eficiência no diagnóstico de 

variabilidade genética em estudos com as culturas do algodão (MENEZES et al., 

2008), aveia (VIEIRA; CARVALHO e OLIVEIRA, 2005), feijão (CEOLIN et al., 2007), 

milho (COIMBRA et al., 2010), trigo (BERTAN et al., 2009) e arroz (AREIAS et al., 

2006; BENITEZ et al., 2011; MARTINS et al., 2005; STRECK et al., 2017; SILVA et 

al., 2011; VANNIARAJAN; VINOD; PEREIRA, 2012). Em relação a abordagem de 

redes neurais artificiais, trabalhos realizados comprovaram a eficiência na avalição de 

variabilidade genética em populações de retrocruzamento (SANT’ANNA et al., 2015), 

divergência genética entre acessos de Carica papaya L. (BARBOSA et al., 2011), 

linhagens parcialmente endogâmicas de milho (SILVA, 2018) e entre acessos de 

melão (MELO, 2015).  

 A partir do exposto, o objetivo deste trabalho foi analisar a variabilidade 

genética em uma população de linhagens endogâmicas recombinantes de arroz, 

obtidas através de cruzamento indica x japonica, por meio de análises multivariadas 

e redes neurais artificiais a partir de caracteres agronômicos, visando dar subsídio à 

seleção de genitores para utilização em programas de melhoramento. 

4.2. Material e Métodos 

4.2.1. Genótipos, manejo e delineamento experimental 

 O estudo iniciou-se no ano de 2010, com a formação de uma população 

segregante de linhagens endogâmicas recombinantes (RILs – do inglês Recombinant 

Inbred Lines), através do cruzamento entre os genótipos BRS Querência (Oryza sativa 

ssp. indica) X Nipponbare (Oryza sativa ssp. japonica). De modo a avançar gerações 

até a F7, foi empregado o método de condução SSD (Single Seed Descent), obtendo-

se 128 linhagens.  

 As linhagens foram conduzidas em um mesmo ambiente de cultivo, na safra de 

2015/2016 na Estação Experimental Terras Baixas. Estação esta pertencente a 

Embrapa Clima Temperado, localizada nas coordenadas geográficas, 31°48’49” de 

latitude Sul e 52°28’20” de longitude Oeste, no município do Capão do Leão, no estado 

do Rio Grande do Sul. As linhagens e os genitores foram semeados seguindo um 

delineamento de blocos incompletos com testemunhas intercalares, sendo essas os 
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genitores (BRS Querência e Nipponbare) dispostos em quatro repetições (RAMALHO 

et al., 2012). 

A parcela experimental consistiu-se em uma linha de 1,5 metros de 

comprimento, espaçada de 0,30 metros, sendo cada RIL e os genitores (testemunhas) 

compostos por 15 plantas. A adubação básica foi de 300 kg.ha-1 de NPK (05-20-20) e 

60 kg.ha-1 de nitrogênio na forma de ureia, aplicada em cobertura no início do 

afilhamento. A altura da lâmina de água variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o início da 

submersão do solo aos 30 dias após a emergência das plântulas. Práticas de manejo 

cultural, como controle de plantas daninhas, doenças e insetos-praga foram realizadas 

de acordo com as recomendações para o arroz irrigado no Sul do Brasil (SOSBAI, 

2014). 

4.2.2. Caracteres avaliados 

Um total de oito caracteres agronômicos foram avaliados na geração F7: 

À campo, foram avaliados: estatura de plantas (AP, em cm), obtido através da 

aferição individual de dez plantas da linha, utilizando uma régua graduada, medindo 

a distância do solo até a espigueta mais alta da planta e; dias para o florescimento 

(DF, em dias), número de dias da semeadura até o florescimento de 50% das 

panículas de cada linha  

Ao final do ciclo reprodutivo, dez plantas de cada linhagem foram colhidas 

individualmente. Mensurou-se os caracteres: comprimento da panícula (CP, em cm), 

obtido através de uma régua graduada; número de panículas por planta (NPP, em 

unidades), obtido através da contagem do número de panículas viáveis por planta; 

número de espiguetas férteis por panícula (NEF, em unidades), mensurou-se o 

número de espiguetas férteis contidas em cada panícula; número de espiguetas 

estéreis por panícula (NEE, em unidades), obtido através da contagem do número de 

espiguetas estéreis em cada panícula; massa de cem grãos (MCG, em g), obtida a 

partir da contagem do número de cem grãos onde mensurou-se sua massa, e massa 

total de grãos produzidos por planta (MTG, em g), obtida através da aferição da massa 

dos grãos contidos nas espiguetas férteis da planta. 
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4.2.3. Análises estatísticas 

Os dados foram submetidos à análise de modelos mistos utilizando o conjunto 

REML/BLUP.  

As características consideradas no processamento da análise de fatores, 

UPGMA, tocher, k-means e mapas auto-organizáveis de kohonen foram as médias 

genotípicas, estimadas pelo procedimento BLUP, dos caracteres avaliados.  

Utilizou-se o modelo, y= XPLANTA + ZLIM + e nas análises estatísticas, em que,  

y: é o vetor de dados; 

PLANTA: é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média 

geral;  

LIM: é o vetor dos efeitos genotípicos das famílias (assumidos como aleatórios);  

e: é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios).  

Para os efeitos aleatórios das famílias e dos resíduos assumiram-se os 

seguintes pressupostos das distribuições de probabilidade: 
2IID ~ N(0, ) .  

As letras maiúsculas X e Z representam as matrizes de incidência para os 

referidos efeitos. As análises estatísticas foram realizadas no software SAS (SAS 9.4) 

e Genes (2013). 

4.3. Resultados e discussão 

Dentre os diferentes métodos que podem ser utilizados para determinar o quão 

distante geneticamente uma população ou genótipo é de outro, estão, com especial 

destaque, as análises multivariadas. Estas análises permitem unificar múltiplas 

informações de um conjunto de genótipos em uma variável complexa (MOREIRA et 

al., 2009). Dentre esses métodos, a análise de fatores é utilizada para a identificação 

de grupos de variáveis inter-relacionadas e assim, para a redução do número dessas 

(ARSHAD et al., 2010; VICINI, 2005). Essa análise revelou a distribuição da 

variabilidade genética das 128 linhagens dentro de um plano cartesiano (Figura 4.1), 

apresentando-a de forma espacial. Nota-se que dois fatores (representados nos eixos 

x e y) contribuíram para explicar a variação das linhagens, com menor grau de 

semelhança entre fatores. É possível verificar que não houve a formação de grupos 

homogêneos e separados, mas, a sobreposição de linhagens. No entanto, 

visualmente, as linhagens 60, 36, 128, 17, 108 e o genitor BRS Querência (2) 

revelaram-se mais distantes geneticamente em relação às demais.  
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Figura 4.1. Análise fatorial demostrando o padrão de distribuição espacial da variabilidade genética 
das 128 linhagens analisadas, e dos genitores Nipponbare (1, em azul) e BRS Querência (2, em 
vermelho). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020. 

O método de otimização de Tocher constitui uma técnica de agrupamento 

simultâneo, que realiza a separação dos indivíduos em grupos, de uma só vez (CRUZ; 

REGAZZI e CARNEIRO, 2014). Para realizar a análise é necessária a obtenção da 

matriz de dissimilaridade, responsável por identificar o par de indivíduos mais 

similares, formando o primeiro grupo. A partir daí será avaliada a possibilidade de 

inclusão de novos indivíduos, tendo-se como critério a distância entre os grupos. A 

distância média intragrupo deve ser menor que a distância média intergrupo (CRUZ; 

CARNEIRO, 2006). 

Neste trabalho, o método de agrupamento de Tocher, com base na matriz de 

distância Euclidiana, permitiu a formação de quatro grupos (Figura 4.2). A maior 

distância intergrupos observada foi entre os grupos G3 e G4. O grupo G1 foi o que 

obteve maior distância média intragrupo, por apresentar 125 linhagens agrupadas. 

Para os demais grupos não foi possível estimar estas distâncias, por possuírem 

somente um representante cada. Em estudos de divergência genética em pimenta 

(Capsicum sp.), aplicando o método de Tocher, também foram obtidos quatro grupos 



104 
 

 

distintos, sendo os grupos 2, 3 e 4 formados por apenas um acesso cada (FARIA et 

al., 2012; NEITZKE et al., 2010). Verifica-se, portanto, a dificuldade em analisar a 

divergência genética entre as linhagens pelo método de Tocher, visto que a maioria 

está contida em apenas um grupo.  

 

Figura 4.2. Formação dos grupos das 128 linhagens analisadas e as distâncias intragrupos e 
intergrupos, segundo o método de Tocher. Em caixa verde está o número de genótipos contidos em 
cada grupo e em caixa laranja, a identificação do genótipo. CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020. 

O método de Tocher se utiliza de um critério global de agrupamento, com a 

característica de frequentemente formar grupos com apenas um indivíduo. Nos grupos 

com apenas uma linhagem, infere-se que tenham maior dissimilaridade em relação às 

demais, uma vez que, este agrupamento tem influência das distâncias das linhagens 

já agrupadas (VASCONCELOS et al., 2007).  

Nos métodos hierárquicos de agrupamento, para que seja estabelecido um 

dendograma (árvore de agrupamento), as linhagens são agrupadas por um processo 

que se repete em vários níveis. O UPGMA constitui-se de um método não ponderado 

de agrupamento aos pares. Utiliza-se das médias aritméticas das medidas de 

dissimilaridade e evita caracterizá-la por valores extremos, sendo eles máximos ou 

mínimos (SOKAL; MICHENER, 1958). 

No presente trabalho, a análise de UPGMA permitiu a formação de um 

dendrograma em que as linhagens e os genitores foram agrupados em dez grupos 

distintos (Figura 4.3). O genitor Nipponbare (1) foi incluído no grupo I, juntamente com 

31 linhagens. O genitor BRS Querência (2) foi incluído no grupo II, juntamente com 

uma única linhagem. Estes resultados comprovam a variabilidade genética existente 
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entre os genitores, como também, a eficácia dos caracteres avaliados para a 

diferenciação desses. Nos grupos VI, VIII, IX e X foram alocadas somente uma 

linhagem cada, sendo elas: 17, 60, 109 e 128, respectivamente. Em trabalhos 

avaliando a dissimilaridade genética em milho (SILVA et al., 2016), soja (LOPES et 

al., 2014) e sorgo sacarino (OLIVEIRA, 2015), também se constatou a formação de 

grupos com indivíduos isolados, pelo método UPGMA. Além disso, demostraram ser 

um método interessante para identificação e seleção de indivíduos com maior 

divergência para posteriores cruzamentos, onde poderá ocorrer uma maior 

complementariedade alélica.  

 

Figura 4.3. Dendrograma obtido pelo método UPGMA para o agrupamento de 128 linhagens 
provenientes do cruzamento entre os genitores Nipponbare (1) e BRS Querência (2). CGF, 
FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020. 

O método k-means é considerado não hierárquico, o qual procura alocar os 

elementos de dados em grupos preliminarmente definidos, que representam os 
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centros (centroide) de cada grupo. Além disso, tem como vantagem minimizar a soma 

dos quadrados residuais dentro de cada grupo que é formado, isto aumenta a 

homogeneidade dentro de cada grupo e simultaneamente aumenta a diferença entre 

eles (ALENCAR et al., 2013). O centroide de cada grupo formado pode ser a média 

ou a mediana de um conjunto de pontos. O objetivo do k-means é reduzir a distância 

entre cada ponto e o seu respectivo centroide (HAIR et al., 2009).  

De acordo com a análise de agrupamento pelo método de k-means, as 

linhagens foram alocadas em três grupos, sendo possível se verificar graficamente o 

perfil de distribuição dos centroides de cada grupo (Figura 4.4). As linhagens 60 

(Grupo I), 128, 129 e 17 (Grupo II), 108 e o genótipo BRS Querência (2) (Grupo III) 

são as mais dispersas. Na figura é possível observar que estas estão mais distantes 

de seus grupos, quando comparadas as demais.  

 

Figura 4.4. Agrupamento de 128 linhagens provenientes do cruzamento entre os genitores Nipponbare 
(1, em azul) e BRS Querência (2, em vermelho), segundo o método de k-means. CGF, FAEM/UFPel, 
Pelotas, RS, 2020. 

As redes neurais de Kohonen ou mapas auto-organizáveis (SOM, do inglês, 

Self Organized Maps), são utilizadas principalmente para análises de agrupamentos 

e possuem a vantagem de trabalhar com dados não lineares. Devido à sua estrutura 
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não linear podem capturar características mais complexas dos dados. Apresentam-

se, portanto, como um diferencial quando comparadas com as técnicas estatísticas 

tradicionais (GALVÃO et al., 1999; TIWARI; MISRA, 2011). Sendo que a maior 

vantagem está no fato de as redes neurais artificiais não requererem informações 

detalhadas sobre os processos físicos do sistema a ser modelado (PEIXOTO et al., 

2015; SUDHEER et al., 2003). Técnicas de análise de agrupamento, como as redes 

neurais artificiais, tem por objetivo dividir um grupo original de observações em vários 

grupos. Possibilita a homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre 

grupos. 

Na figura 4.5 é possível observar como se distribuíram as 128 linhagens nos 

seis grupos formados pelas redes neurais artificiais. Destaca-se que os genitores 

Nipponbare (1) e BRS Querência (2) estabeleceram-se em grupos diferentes, 

comprovando a divergência entre eles, fator indispensável na formação desta 

população. Os centroides II e VI apresentaram 24 linhagens cada, os I e III agruparam 

23 linhagens cada, o centroide IV alocou 15 linhagens e, finalmente, 19 linhagens 

foram agrupadas no V. Observa-se que as linhagens mais dispersas de seus 

respectivos centroides são as: 36, 60 e 33 (Centroide VI), 108 (Centroide IV), estando 

no mesmo grupo que o genitor BRS Querência (2), e as linhagens 128 e 17 (Centroide 

I). Estas linhagens podem ser consideradas as mais divergentes, por estarem mais 

distantes dos seus respectivos centroides.  

Os grupos formados pelas redes neurais de Kohonen facilitam a seleção de 

linhagens divergentes, alocadas em diferentes grupos, que podem ser utilizadas em 

programas de melhoramento genético. Desta forma, a probabilidade de obter 

genótipos superiores é maior (BARBOSA et al., 2011).  



108 
 

 

 

Figura 4.5. Agrupamento de 128 linhagens provenientes do cruzamento entre os genitores Nipponbare 
(1, em azul) e BRS Querência (2, em vermelho), segundo as redes neurais de kohonen. CGF, 
FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020. 

Ao se comparar os métodos de agrupamento, observa-se que o método de 

otimização de Tocher e o agrupamento hierárquico UPGMA demostraram semelhança 

de agrupamento em somente um grupo. O grupo IV do método de Tocher é formado 

pela mesma linhagem do grupo VIII no método UPGMA, sendo ela a linhagem 60. Em 

relação aos métodos no geral não houve expressiva semelhança nos agrupamentos. 

Entretanto, a linhagem 108 e o genitor BRS Querência (2) são alocados sempre no 

mesmo grupo, assim como as linhagens 128 e 17, nos métodos UPGMA, k-means e 

redes neurais de Kohonen, sendo estas linhagens menos distantes entre si 

geneticamente. A análise de fatores revelou estas mesmas linhagens mais dispersas 

na figura, inferindo sobre a distância genética em relação as demais. Os padrões 

referentes aos agrupamentos das linhagens dependem das premissas intrínsecas de 

cada método de agrupamento. Entretanto, as análises se complementam no que diz 

respeito à segurança dos resultados obtidos, para a seleção de genótipos dissimilares 

(CARGNELUTTI FILHO et al., 2008).  

A análise de fatores e as análises de agrupamento fornecem ferramentas 

multivariadas interessantes para a exploração de relações de similaridade entre 

genótipos e/ou variáveis (ANAND; PADMANABHAM; GOVARDHAN, 2014). São duas 
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técnicas complementares, principalmente na interpretação dos resultados obtidos. 

Quando há a coincidência dos resultados pela análise de fatores e de agrupamento, 

uma confirma a outra.  

Os resultados alcançados pelas análises multivariadas, principalmente pelos 

métodos UPGMA, k-means e redes neurais de Kohonen, indicam que a população 

revelou variabilidade genética para os caracteres avaliados. Constata-se, portanto, 

que pode ser utilizada em estudos para detecção de QTL relacionados aos caracteres 

avaliados neste trabalho. Em relação as linhagens analisadas, observa-se que 

apresentam ampla variabilidade genética, e algumas, as mais distantes, são 

promissoras a serem utilizadas em futuros trabalhos de melhoramento.  

4.4. Conclusões  

A população de linhagens endogâmicas recombinantes revela variabilidade 

para os caracteres avaliados.  

As linhagens 17 e 128, assim como 108 e o genitor BRS Querência, são os 

genótipos mais similares entre si, enquanto que os mais distantes geneticamente da 

maioria dos demais são as linhagens, 17, 60, 108 e 128. 
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Considerações finais  

 A identificação de genótipos superiores dentro de um programa de 

melhoramento é considerada uma tarefa complexa e árdua. Isto se deve à grande 

parte dos caracteres de interesse do melhorista ser de natureza quantitativa. Os 

caracteres quantitativos são controlados por um grande número de genes, sendo 

altamente influenciados pelo ambiente e podendo apresentar baixa herdabilidade. A 

dificuldade do trabalho encontra-se nesta parte. Além disto, é imprescindível haver em 

um programa de melhoramento, variabilidade genética. Esta, por sua vez, auxilia na 

formação de uma população segregante promissora, que pode ser utilizada para 

diversas finalidades em estudos a campo e análises de biologia molecular.  

Neste sentido, a pesquisa utilizou uma população de linhagens endogâmicas 

recombinantes (RILs) de arroz, provenientes do cruzamento intersubespecífico indica-

japonica para ampliar o conhecimento acerca de correlações lineares genotípicas e 

fenotípicas, correlações canônicas, utilização de modelos mistos (BLUP) para seleção 

de genótipos promissores e análises multivariadas para caracterização da divergência 

genética dessa população.  

 Estudos que envolvem associações entre os caracteres e/ou grupos de 

caracteres, principalmente entre os agronômicos e os de qualidade de grãos, podem 

auxiliar na seleção indireta. Devido a isto, é possível, utilizar-se de um caractere de 

fácil mensuração para selecionar àquele cujo é de interesse e difícil avaliação. Além 

disso, quando se diz respeito a grupos de caracteres é possível associar 

fenotipicamente vários caracteres em diferentes unidades, com as correlações 

canônicas.  

 A população apresenta variabilidade genética para os caracteres avaliados, 

destacando linhagens que podem vir a ser selecionadas como candidatas a cultivares 

melhoradas ou para integrar blocos de cruzamentos. As linhagens com maior 

potencial são a F5 e a F105. De acordo com a divergência genética as linhagens F17 

e F128, assim como F108 e o genitor BRS Querência apresentam-se mais similares 

entre si, e as linhagens F17, F60, F108 e F128 são as mais distantes das demais.   
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Apêndice A - Tabela de classificação da dimensão dos grãos de 40 linhagens 

endogâmicas recombinantes provenientes do cruzamento entre os genótipos 

BRS Querência e Nipponbare. CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.  

Linhagens de arroz Classe (dimensão) 

BRS Querência Longo fino  

Nipponbare Curto  

F3 Curto  

F4 Curto  

F5 Médio 

F6 Curto  

F7 Curto  

F9 Médio 

F10 Médio 

F14 Médio 

F21 Curto  

F22 Médio 

F27 Curto  

F28 Curto  

F29 Médio 

F32 Médio 

F33 Médio 

F61 Médio 

F62 Médio 

F63 Médio 

F65 Médio 

F70 Médio 

F73 Médio 

F77 Longo fino  

F79 Médio 

F80 Médio 

F88 Curto  

F89 Curto  

F90 Médio 

F92 Curto  

F94 Curto  

F103 Médio 

F105 Curto  

F108 Médio 

F111 Médio 

F112 Médio 

F117 Médio 

F118 Médio 

F121 Longo fino  

F125 Curto  

F126 Médio 

F135 Longo fino  

 


