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Resumo

SILVA, Raissa M. da. Avaliacbes quantitativas em linhagens endogamicas
recombinantes de arroz (RILs) com énfase em caracteres de qualidade de gréos.
2020. 119f. Tese (Doutorado) - Programa de Pdés-Graduacdo em Agronomia.
Universidade Federal de Pelotas, Pelotas - RS, 2020.

O arroz é um dos cereais de mais elevada importancia social e econdémica,
responsavel por ser a base alimentar de mais da metade da populacdo mundial,
principalmente nos paises em desenvolvimento. Programas de melhoramento
buscam novas tecnologias e estratégias com o objetivo de atender as crescentes
demandas pela necessidade de alimento, levando em conta a performance produtiva
aliada a caracteres de interesse culinario. Devido ao estreitamento da base genética
das culturas, encontrar gendtipos superiores que atendam as necessidades do
produtor e consumidor torna-se cada vez mais complicado. Sendo assim, a
hibridacao, principalmente entre diferentes subespécies de arroz € uma das formas
encontradas para a ampliacdo da variabilidade genética. Para isto, de modo a auxiliar
a tomada de deciséo nos programas de melhoramento, como na selecao de gendtipos
superiores para caracteres agrondmicos e de interesse culinario, e a predicdo da
distancia genética, o embasamento estatistico, por meio da utilizacdo de modelos
biométricos, apresenta-se como alternativa precisa. O presente estudo objetivou
identificar correlacBes lineares fenotipicas, genotipicas e canbnicas, selecionar
familias promissoras e caracterizar a distancia genética de um grupo de linhagens
endogamicas recombinantes de arroz irrigado. Foram realizados cruzamentos
reciprocos entre BRS Queréncia (Oryza sativa sp. indica) e Nipponbare (Oryza sativa
sp. japonica). Os avancos de geracdo, até F7z, e experimentos de campo, foram
conduzidos no campo experimental da estagdo Embrapa Clima Temperado, Capéao
do Ledo — RS, juntamente com os genitores. O delineamento foi de blocos incompletos
com testemunhas intercalares dispostos em quatro repeticbes. A partir do estudo
desta populacdo segregante, com o auxilio das correlacdes candnicas, fenotipicas e
genotipicas é possivel verificar que os grupos de caracteres de qualidade de gréos e
agrondmicos nao sdo independentes e ha uma tendéncia dos caracteres relacionados
ao teor de amilose e grdos quebrados estarem associados a produtividade de grédos
e/ou aos seus componentes. As familias Fs e Fios, através do BLUP revelam potencial
como candidatas a cultivares melhoradas ou para integrar blocos de cruzamentos
visando a obtencdo de individuos superiores. De acordo com as andlises
multivariadas e redes neurais as familias Fi7 e Fiz2s, assim como Fios € 0 genitor BRS
Queréncia, sao 0s gendtipos mais similares entre si, enquanto que os mais distantes
geneticamente da maioria dos demais sédo as familias, Fi7, Feo, Fi0s € Fizs.

Palavras-chave: Oryza sativa L., melhoramento de plantas, correlagbes canbnicas,
modelos mistos, analises multivariadas.



Abstract

SILVA, Raissa 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 Queréncia (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, Capéo do Ledo — 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 Fs and Fios, 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 Fi7 and Fi2s, as well as F10s and
the parent BRS Queréncia, are the most similar genotypes to each other. On the other
hand, the most genetically distant from most of the others are the families Fi7, Feo, F10s
and Fazs.

Key words: Oryza sativa L., crop breeding, canonical correlation, mixed models,
multivariate analysis.
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Introducéo geral

Um dos cereais mais importantes mundialmente, destinado a dieta humana, é
o arroz (Oryza sativa L.). Cultivado em diversas areas agricultaveis, em diferentes
ecossistemas, responde pelo suprimento de 20% das calorias consumidas
diariamente, sendo a base alimentar de mais da metade da populacdo mundial,
principalmente nos paises em desenvolvimento (SOSBAI, 2018). Devido a sua
importancia econdmica e social, programas de melhoramento buscam novas
tecnologias e estratégias com o objetivo de atender as crescentes demandas trazidas
pelo aumento populacional. Levando em conta alta performance produtiva aliada a
caracteres de interesse culinario, visando as necessidades e preferéncia dos
consumidores (BAO, 2019).

A produgcdo mundial de arroz na safra 2018/2019 foi de 490 milhdes de
toneladas (t), em 162,7 milhdes de hectares (ha) de area cultivada, com produtividade
média de 4.510 kg ha. Este cereal é cultivado em todos os continentes, destacando
em primeiro lugar o asiatico, com producéo 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 producao, sendo que na safra 2018/2019 produziu
11,2 milhdes de toneladas de arroz, numa area de 1,8 milhdes ha. Dentre os estados,
o Rio Grande do Sul se destaca como o maior produtor, com 7,88 milhdes toneladas
de arroz produzidos sob sistema de irrigacéo por inundagédo (CONAB, 2018).

Ao se observar os dados de producao percebe-se que o0 arroz apresenta papel
imprescindivel na seguranca alimentar mundial, porém essa estd ameacada pelas
atuais mudancas climaticas, ocorrentes devido a décadas de praticas 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 genétipos de arroz que apresentam melhor
resposta a estresses bidticos e abiodticos e produtivos, tendo em conta também a
qualidade de graos do arroz (PANG et al., 2016; BIRLA et al., 2017), indispensavel
para a comercializacao do produto.

Outra causa de menores ganhos em produtividade na cultura do arroz é o
estreitamento da base genética das polucdes. Isto, devido a reduzida distancia

genética entre o0s genitores utilizados para a formagdo de novos genotipos
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(MAGALHAES JUNIOR 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 ampliacdo da variabilidade é a hibridacéo.
Na cultura do arroz, o cruzamento entre subespécies diferentes € uma abordagem
utilizada em programas de melhoramento para integrar caracteres almejados pelo
melhorista na formacdo de gendtipos superiores (MAO et al., 2017). A partir deste
cruzamento havera a formacdo de uma populagdo segregante, com variabilidade
genética e elevada probabilidade de identificacdo de individuos transgressivos.
Ademais, esta populacéo auxiliara em diversas pesquisas dentro do programa.

Apos a formacao de uma populacdo de melhoramento, de modo a facilitar a
tomada de decisdo e a pesquisa nos programas, o0 embasamento estatistico, por meio
da utilizacdo de modelos biométricos, torna-se importante ferramenta para atribuir
precisdo aos resultados (CRUZ; CARNEIRO, 2003). Aliado a isto, o estudo de
correlacdes fenotipicas, genéticas e candnicas apresenta relevancia por amparar na
identificacdo das modificagBes que a sele¢do sobre um carater ou grupo de caracteres
proporciona em outros caracteres ou grupo de caracteres (CRUZ etal., 2012;
SANTOS et al.,, 2017). O gue colabora para a selecéo indireta de caracteres de
interesse.

J4, para identificacdo e selecdo de gendtipos promissores, que poderdo ser
lancados 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, andlise de fatores, métodos aglomerativos e redes neurais artificiais podem ser
aplicados na predicao da distancia genética entre genoétipos (SANT'ANNA et al., 2015;
STRECK et al., 2017).

Portanto, este estudo teve como objetivo principal a identificagdo de
correlacdes lineares fenotipicas e genotipicas e avaliacdo das correla¢des candnicas,
selecéo de linhagens promissoras e caracterizacao da distancia genética de linhagens
endogamicas (RILs) de arroz irrigado proveniente do cruzamento entre duas

subespécies distintas de arroz, indica e japonica. Os objetivos especificos séo:

1) identificar correlacdes lineares fenotipicas e genotipicas entre caracteres de

gualidades de graos e caracteres agronémicos em linhagens de arroz;
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2) avaliar as correlacdes candnicas entre grupos de caracteres de qualidade de

graos e caracteres agronémicos em linhagens de arroz;

3) selecionar linhagens de arroz promissoras para compor blocos de
cruzamento provenientes do cruzamento entre genotipos BRS Queréncia e

Nipponbare;

4) detectar a variabilidade genética de uma populacdo de linhagens

endogamicas recombinantes de arroz irrigado;

6) selecionar linhagens com maior distancia genética de uma populacdo de

linhagens endogamicas recombinantes de arroz irrigado.



Capitulo 1: Revisdao bibliografica



17

1.1. Aspectos taxondbmicos, genéticos, morfolégicos e origem do arroz

O arroz é a terceira maior cultura cerealifera do mundo, em produc¢éo de graos,
estando atras apenas do milho e trigo (CHAVES et al., 2016). Pertence a Familia
Poaceae, subfamilia Pooideae, tribo Oryzae e género Oryza (NCBI taxonomy, 2019).
As tribos de gramineas presentes atualmente podem ter evoluido de um ancestral
hipotético com n=6, sendo que a tribo Oryzae, possui cromossomos n=12,
provavelmente originados por duplicagbes cromossomicas deste ancestral
(MAGALHAES JUNIOR et al., 2004). Esta tribo contém o género Oryza, composto por
aproximadamente 23 espécies (VAUGHAN e CHANG, 1995; ZHAO et al., 2009), e
dessas, somente duas séo cultivadas: Oryza glaberrima Steud. e Oryza sativa L., arroz
cultivado africano e asiatico, 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 (MAGALHAES JUNIOR 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 multiplas origens do O. sativa tem sido
proposta, e diferentes linhas com evidéncias genéticas suportam hipoteses
conflitantes na origem desta espécie domesticada, porém até o momento ndo ha um
consenso quanto a conexao evolucionaria entre eles. Mesmo que apresentem um
ancestral qualquer comum, as formas de domesticacdo destes tipos cultivados
parecem ter ocorrido de forma paralela e independente (MAGALHAES JUNIOR et al.,
2004; SANG; GE, 2007; GROSS; ZHAO, 2014; SINGH; VENKATESAN; SWARNAM,
2018). Relatos histéricos, arqueoldgicos, mencionam que o centro de origem do Oryza
sativa seja os Vales dos Rios Yangtze e Mekong no continente asiatico e os centros
de diversidade no sopé dos Himalaias, Chhattisgarh, Jeypore trato de Odisha,
nordeste da india, partes do Norte de Mianmar e Tailandia e Provincia de Yunnan da
China (PATRA et al., 2016).

Oryza sativa L. é considerada como uma graminea semi-aquatica anual,

adaptada as mais diversas condi¢des edafoclimaticas, devido ao processo evolutivo
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(HEMAMALINI et al., 2000; TERRA et al.,, 2013). Morfologicamente a planta se
caracteriza por suas raizes fibrosas e do tipo adventicias, colmos ocos, formados por
nés e entrends (responsavel pela altura da planta). As folhas variam entre os
genotipos, tanto em numero como forma e tamanho, sendo que a ultima folha é
denominada como folha bandeira. Apresenta inflorescéncia denominada panicula,
compostas de flores reduzidas e cariopses especializados como frutos, sendo eles os
grdos (MAGALHAES JUNIOR et al., 2004; SOUZA et al., 2015).

Em virtude do processo evolutivo e de domesticacdo do arroz asiatico €
possivel verificar o surgimento de cinco tipos geneticamente divergentes, incluindo
aromaticos, 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 relacdo a estresses abiéticos (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 diferencas no tamanho e forma de gréos, teor de amilose, temperatura
de gelatinizacdo e percentagem de gessamento, caracteres estes relacionados a
qualidade de grdos (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 ampliacdo da variabilidade genética em programas de
melhoramento de arroz (MAO et al., 2017).

1.2. Melhoramento genético do arroz

E indiscutivel que a pratica do melhoramento genético de plantas teve
influéncia dos trabalhos de dois biologistas: Charles Darwin e Gregor Mendel, Darwin
buscando hipoteses para explicar o processo evolucionario das espécies e Mendel
com a elaboragdo das leis da segregacao (MOREIRA, 2014; NOBREGA, 2017).
Sendo assim, com 0 avan¢o da genética, 0 melhoramento genético, voltado para
observacdo das diferencas entre as plantas, torna-se mais ciéncia e menos arte
(TERRES et al.,, 2004). Estes trabalhos classicos contribuiram 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 contribuicdes da genética para o incremento de produtividade
do arroz foi a descoberta do alelo recessivo para porte baixo, presente nos genotipos
chineses Dee-geo-woon-gen e I-geo-tez. A introducéo deste alelo em outros genotipos
de arroz provocou a denominada revolugéo verde do arroz. Este alelo permitiu diminuir
o porte do arroz sem afetar negativamente as caracteristicas das paniculas e
espiguetas, elevando o potencial produtivo (KUSH, 2001). No Brasil, a pesquisa na
area 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 introducao do genatipo IR8,
caracterizado como semi-ando (RAMALHO et al., 2012).

No Brasil, a partir da década de 80, comecou-se a observar ganhos reduzidos
de produtividade da cultura do arroz devido a substituicdo dos gendétipos tradicionais
de porte alto, pelos gendétipos modernos de porte baixo e elevado rendimento
(BORGES et al., 2009; BRESEGHELLO et al., 1999). A principal causa dos menores
ganhos em produtividade € o estreitamento da base genética das populacdes, devido
a reduzida distancia genética entre os genitores utilizados para a formacao de novos
gendtipos (MAGALHAES JUNIOR et al., 2015; RANGEL et al., 2000), e esse fato pode
resultar na suscetibilidade de gendétipos a estresses bidticos e abibticos.

Com o intuito de ampliar a variabilidade genética, a hibridacdo entre
subespécies diferentes (indica-japonica), torna-se uma importante estratégia de
melhoramento, por apresentar potencial de burlar o estreitamento da base genética
das populacbes e consequentemente atender as diretrizes de programas de
melhoramento, que compreendem elevar a produtividade (ASHOK; JYOTHULA;
RATNABABU, 2017).

A cada ano novas cultivares sao langcadas no mercado, principalmente aquelas
mais produtivas e que apresentam melhor resposta a estresses bioticos e abidticos.
No entanto, a qualidade dos grdos muitas vezes € deixada em segundo plano (BIRLA
et al., 2017; PANG et al., 2016).

No Brasil, com a criacdo de padrdoes de qualidade de arroz, sendo esses
baseados em atributos fisicos e quimicos dos gréos, levaram ao estabelecimento de
estratégias especificas de melhoramento, com o objetivo de langamento de gendétipos
gue atendam as diferentes demandas de mercado (FERREIRA et al., 2005). No
entanto, o desenvolvimento de novos genoétipos com caracteristicas superiores que

possuam maxima produtividade, mas também elevada qualidade € o maior desafio
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para os melhoristas, ndo existindo ainda técnicas consolidadas de melhoramento
genético relacionadas a qualidade, principalmente pela pressdo de selecdo sobre
esses caracteres ser recente nos programas (STRECK et al., 2018). De fato, a
qualidade dos grédos do arroz € um fator determinante do preco de mercado e da

aceitacao pelo consumidor, sendo atualmente alvo de estudos/pesquisas.
1.3. Qualidade de gréos de arroz

A gqualidade do arroz é uma caracteristica peculiar aos padrbes estabelecidos
nos diferentes paises, dependente dos padrdes culturais e da sua forma de utilizacdo
na culinaria (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 preco (PANG et al., 2016). A
preferéncia do consumidor por esse cereal estd associada a aspectos econémicos e
tradicionais, variando de pais a pais e podendo variar até mesmo dentro de um mesmo
pais. No Brasil, o consumo de arroz pigmentado ocorre em pequenas areas
semiaridas nordestinas, sendo que a preferéncia nacional € 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
determinacdo de qualidade de um gendétipo devem-se considerar as demandas de
todos os segmentos da cadeia produtiva. Desta forma, torna-se importante o
conhecimento das caracteristicas fisico-quimicas do grdo do arroz e suas relacdes
quanto a cocgdo e aparéncia, por definirem os padrées de qualidade no mercado
(MINGOTTE et al., 2012). De maneira geral, a qualidade de graos em arroz pode ser
dividida em quatro aspectos: valor nutritivo, qualidade industrial, adequacdo do
produto aos padrdes de comercializacdo e qualidade culinaria 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 expanséo, outros aspectos importantes sao
considerados, e relacionam-se com a translucidez e a aparéncia do grao, sendo esses
referentes a presenca de areas opacas, manchas e imperfei¢cdes, que depreciam o
produto (FERREIRA et al., 2005; NIRMALADEV!I et al., 2015). Em cenario nacional,
devido a globalizacédo da economia, o consumidor € muito exigente quanto a qualidade

nos produtos em geral e nos alimentos de forma particular, e no caso especifico do
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arroz, ndo é diferente. A preferéncia € pelo branco polido, da classe longo-fino
(subespécie indica), e que apresentem grdos macios e soltos apds cozimento
(STRECK et al., 2018).

Os atributos relacionados a qualidade do grao do arroz estéao relacionados nao
apenas a fatores genéticos, mas também ambientais (CAMERON et al., 2008;
HAKATA etal., 2012; Ll et al., 2014; LYMAN et al. 2013; XU et al., 2015), e a interagao
desses atributos com o ambiente ainda é de dificil compreenséo (SHI et al., 2002;
ZHOU et al., 2009). Melhorar os atributos do grdo é considerado um dos maiores
obstaculos do melhoramento convencional. Para contornar esses problemas
utilizando-se de métodos que facilitam e/ou aumentam a eficiéncia de sele¢cédo dentro
dos programas de melhoramento, é necesséario o conhecimento das caracteristicas
fisico-quimicas do grdo do arroz referentes a qualidade culinaria, bem como dos

caracteres relacionados a qualidade industrial.
1.4. Caracteristicas morfologicas e fisico-quimicas do grédo de arroz

O arroz € composto por excelente fonte de energia, gracas a alta concentracao
de amido, fornecendo também proteinas, vitaminas e minerais, além de possuir baixo
conteudo de lipidios (BASSINELLO; LUZ; FERREIRA, 2017). O grdo de arroz
evidencia diferentes propriedades fisico-quimicas, que € dependente do gendtipo e
da qualidade do amido, as quais influenciam nas suas propriedades culinarias
(JULIANO; BECHTEL, 1985).

Morfologicamente, o grdo do arroz constitui-se de uma camada protetora, a
casca, que € composta de duas folhas modificadas, denominadas péalea e lema. A
cariopse € 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 graos de aleurona (corpos proteicos)
e os corpos lipidicos. O endosperma, maior constituinte do grao do arroz, apresenta
células ricas em granulos de amido e alguns corpos proteicos. O embrido ou gérmen
esta localizado na parte ventral na base do gréao, apresenta estruturas denominadas:
escutelo, epiblasto, plumula e radicula, além disso, € rico em proteinas e lipidios
(Figura 1.1) (WALTER; MAECHEZAN:; AVILA, 2008).

O arroz é constituido principalmente por amido, apresentando quantidades
menores de seus outros constituintes. A composicao do gréo esta sujeita a diferencas

devido a variacédo genotipica (CHAUDHARI et al., 2018), interacdo 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 0s graos apresentem
caracteristicas diferenciadas. Além desses fatores, a ndo uniformidade de distribuicéo
dos componentes quimicos no gréo € observada, sendo que as camadas externas
apresentam maiores concentracdes de lipidios, fibras, minerais, vitaminas e proteinas,

enguanto que o centro é rico em amido.

Palea
Lema

— Pericarpo
\§3 — Tegumento

b@ﬁ#\\t Aleurona
3 Endosperma

Escutelo |
Epiblasto
Plumula |
Radicula

Embrido

Figura 1.1. Estrutura do grao de arroz.
Fonte: Adaptado de MCLEAN et al., 2002.

Além das diferencas encontradas entre os genétipos de arroz em relacao a
composicdo quimica, 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 brunicdo e polimento, retirando-se parcial ou totalmente o embrido 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 preferéncia do

consumidor nacional.
1.5. Qualidade culinaria do arroz

A qualidade de graos de arroz esta associada a diversos fatores, enquanto que
qgualidade culinaria se reflete principalmente no perfil fisico-quimico do amido, por

compreender cerca de 90% do total de matéria seca no gréo polido (ANACLETO et
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al., 2015), que influencia especialmente as transformacfes que ocorrem durante o
cozimento e resfriamento dos graos de arroz. Estas propriedades fisico-quimicas séo
influenciadas pelo conteudo e estrutura dos dois essenciais constituintes do amido:
amilopectina e amilose, e estéo relacionadas com o teor de amilose aparente e

temperatura de gelatinizacdo do grao do arroz (KIM et al., 2018; PANG et al., 2016).
1.5.1. Teor de amilose aparente

A amilopectina € uma macromolécula altamente ramificada, a qual possui
cadeias lineares mais curtas de ligagcées a-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 ligagdes a-1,6 nos pontos de ramificacdo (VAN DER MAAREL et al., 2002;
WANG et al., 2015). A organizacao estrutural da amilopectina consiste em regides
sem ramificacdo alternadas com regides altamente ramificadas, fazendo com que néo
apresente estrutura helicoidal. A amilopectina € o principal componente do
endosperma do arroz, compondo de 70 a 80% do amido de estocagem, sendo esta
estrutura responsavel pela organizacao cristalina do amido granular (GALLANT et al.,
1997).

J& a amilose é considerada um polimero linear, formada por uma cadeia de 250
a 300 unidades de glicose e unidas por ligacdes glicosidicas de a-1,4 (LIU, 2005;
WANG et al., 2015). A molécula de amilose ndo possui ramificacées, e assume no
espaco, conformacdo helicoidal (BULEON et al., 1998). No interior da hélice
encontram-se atomos de hidrogénio, que a tornam hidrofébica, permitindo que a
amilose forme complexos com acidos graxos livres e seus componentes gliceridicos,
e também com alguns alcoois e iodo. A complexac¢do da amilose com o iodo torna-se
uma ferramenta importante de diagndéstico para caracterizacdo do amido, e deteccao
e quantificacdo de amilose, cuja a reacdo revela coloracdo azul, pelo método
colorimétrico, aferindo-se sobre o teor de amilose aparente (HU et al., 2015).

A diferenca 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 ha a tendéncia da
amilose se complexar com os acidos graxos (KOALOZU; BASSINELLO; CARVALHO,
2015; MORRISON; LAIGNELET, 1983). Isto faz com que nao 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 conteudo de amilose ndo € um preditor direto de qualidade, uma vez que
genaotipos com o mesmo teor de amilose podem diferir neste quesito (BAO, 2019b;
CHAMPAGNE et al., 1999). No entanto, a fracdo de amilose no gréo do arroz é uma
caracteristica muito importante por estar relacionada com propriedades que conferem
textura, cor, brilho, maciez, coeséo, expansédo e com o volume de absorcéo de agua
(MINGOTTE et al., 2012), determinando de forma indireta a qualidade culinaria, uma
vez que o arroz € consumido principalmente na forma cozida. O arroz pode ter
diferentes quantidades de amilose de acordo com a seguinte classificacdo: grao
ceroso (1-2%), baixo teor de amilose (3-19%), conteudo intermediario 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 intermediario. Ambas subespécies
podem apresentar graos cerosos, cujos graos revelam endosperma opaco e, quando
cozidos, apresentam-se Umidos, pegajosos, € com uma massa pastosa, sendo o
amido quase totalmente formado por amilopectina. Além das variacdes genotipicas, 0
teor de amilose também varia devido a influéncia do ambiente, como local de cultivo
do arroz, condi¢Bes climaticas e do solo durante o desenvolvimento do grdo, sendo o
fator temperatura, durante a fase de enchimento de gréos, um dos mais importantes

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

Além do teor de amilose, a temperatura de gelatinizagdo, também conhecida
como TG, é outro parAmetro utilizado como medida indireta da qualidade de arroz. E
afetada pelo contetdo de amilose do gréo e refere-se a temperatura de cozimento
necessaria para a agua ser absorvida e os granulos de amido aumentarem
irreversivelmente de tamanho, com simultanea perda de cristalinidade (BAO, 2019b).
Geralmente a temperatura de gelatinizacdo é estimada como o valor de dispersdo dos
graos de arroz em solugédo alcalina, denominada digestao alcalina ou “alkali-test”
(PANG et al., 2016), cujo o resultado expressa a temperatura de gelatinizacao,
classificando-a como alta, intermediaria e baixa (Figura 1.2).

A temperatura de gelatinizacao pode variar de 55°C a 79°C (BHATTACHARYA,
1979), e é nessa temperatura que os graos de amido comecam a absorver agua

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

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

Figura 1.2. Disperséo dos graos de arroz em solucao alcalina. (a) alta, (b) intermediaria e (c) baixa
temperatura de gelatinizacgao.

Fonte: Repositoério pessoal.

Os gréos que apresentam amido com baixa TG (entre 55°C e 68°C) e
intermediaria (entre 69°C a 74°C) sao cozidos por completo utilizando menor
quantidade de 4gua em um menor tempo de cocg¢do. Ja os graos de arroz que revelam
alta TG (em torno de 77°C e 80°C), iniciam a absorcao e a dissolu¢cdo em agua sob
altas temperaturas e requerem mais agua e maior tempo de cocc¢do do que aqueles
com baixa TG. Quando a TG € alta, problemas de coccdo, principalmente
relacionados com o centro do grdo mal cozido sdo mais facilmente encontrados, em
geral permanecendo semiduros ap0s 0 cozimento e causando certo desconforto
guando mastigados (FERREIRA et al., 2005; PAGNAN; BASSINELLO; PRUDENCIO,
2015).

A temperatura de gelatinizagdo € uma caracteristica intrinseca de cada
genatipo. 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 grédos (SUZUKI et al., 2003). As mudanca na TG
correspondem a mudancas na estrutura da amilopectina (BAO, 2019b; INOUCHI et
al., 2000; UMEMOTO et al., 1999).

1.6. Qualidade industrial do arroz

A qualidade industrial dos graos apresenta relacdo direta com o valor do
produto no mercado brasileiro e preconiza o rendimento de gréos inteiros e a

aparéncia dos graos, que leva em conta os defeitos gerais (gessados e rajados) (BAO,
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2014; CRUSCIOL et al., 2008). Para a comercializacdo do arroz necessita-se de um
produto final com rendimento satisfatorio de graos inteiros, gréos translicidos e sem
manchas, sendo entdo, os parametros mais procurados pela industria para atender as
exigéncias do consumidor (FITZGERALD; MCCOUCH; HALL, 2009a).

1.6.1. Graos vitreos e gessados

Um gréo de arroz € composto da palea e lema (casca), farelo (camadas que
contém fibras, vitaminas, minerais e aminoécidos), embrido e endosperma. No
processo de beneficiamento a casca do arroz é retirada, expondo o arroz integral, e
apos 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
paises, incluindo o Brasil. A partir desse procedimento e com 0 seu endosperma
exposto é possivel observar a forma e tamanho do gréo e sua aparéncia, levando em
conta a coloracéo e translucidez (ZHOU; YUN; HE, 2019). Sendo assim, a aparéncia
dos gréos torna-se crucial para aceitabilidade do produto no mercado (BAO, 2014),
pois causa O primeiro impacto, enquanto que a qualidade culinaria envolve a
satisfagéo final do consumidor pelo produto.

O arroz asiatico cultivado (Oryza sativa L.) tem ampla variabilidade genética, e
a aparéncia dos graos € uma caracteristica que reflete essa variabilidade. O arroz,
inicialmente cultivado no continente Asiatico, foi disseminado a varias éareas
agricultaveis do globo terrestre, sendo naturalmente selecionado em diferentes
ambientes, além da selec¢éo artificial, fazendo com que se tenha gréos com aparéncia
variavel, principalmente em relacdo 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 relacdo a
coloracdo, o arroz integral pode apresentar muitas cores, cujas a mais comum € o
marrom, seguido pelo vermelho e o preto (FURUKAWA et al., 2007; OIKAWA et al.,
2015; SWEENEY et al., 2006a).

A boa aparéncia dos gréos também esta relacionada com graos vitreos e a
translucidez do endosperma, determinados de acordo com o arranjo das moléculas
de amido e proteina, dispostas de maneira compacta e sem espaco de ar, e isso é
uma caracteristica desejavel para maioria dos segmentos da industria do arroz (BAO,
2014). Pontos opacos no endosperma depreciam o produto, exceto em genoétipos com

teor de amilose muito baixo (0% - 2%) e com gessamento em todo gréo, que atende
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um nicho diferenciado de mercado, o dos tipos especiais (BAO, 2014; ZHOU; YUN;
HE, 2019).

Os graos gessados séo aqueles que apresentam parte opaca do endosperma
do arroz (LONDERO et al., 2015). Graos nesta condi¢ao possuem diferente morfologia
celular, que é decorrente de um disturbio proveniente no momento do arranjo das
moléculas de amido e proteinas, que se organizam de maneira hdo compacta, tendo
0 espaco entre as moléculas preenchido com ar (CHUN et al, 2009). Estes espacos
difratam a luz, o que torna o grdo com aspecto opaco. Além disto, os graos gessados
apresentam menor teor de amilose, e consequentemente maior teor de amilopectina,
porém menor proporcdo de amilopectina de cadeia longa ramificada (PATINDOL;
WANG, 2003), o que pode interferir na qualidade culinaria do produto.

Em termos de qualidade culinaria, 0 gessamento proporciona nos graos menor
consisténcia de gel (relacionado a textura do arroz cozido e o seu comportamento
apos resfriamento), e temperatura de gelatinizacdo superior quando comparada ao
arroz transldcido e vitreo. Além disso, pesquisadores observaram que o gessamento
no grao esta relacionado com a diminuicdo do sabor, o que faz com que seja uma
caracteristica desfavoravel tanto para a producdo quanto para as demandas de
mercado (ZHOU; YUN; HE, 2019).

O gessamento € uma caracteristica controlada por muitos genes, regulado
através de vias metabdlicas complexas e facilmente afetadas por condicbes
ambientais (PENG et al., 2014). A area gessada e a transparéncia final séo fatores
determinados pelos fotoassimilados acumulados durante todo o ciclo de
desenvolvimento da planta de arroz, que por sua vez é afetado por condicbes
climaticas adversas, como por exemplo elevadas temperaturas (LONDERO et al.,
2015). Ademais, ha a dependéncia de efeitos genéticos no acumulo de
fotoassimilados durante a fase de enchimento de gréos, o que € inerente a cada
genatipo (SHI et al., 2002).

Os graos gessados geralmente sdo encontrados nas raquis secundarias das
paniculas (LISLE et al., 2000), que por sua vez iniciam o desenvolvimento tardiamente
guando comparados aos grdos presentes na raquis primaria (MOHAPATRA et al.,
1993; YANG et al., 2006). Isto implica num enchimento de grdos mais lento e faz com
gue a sintese do amido cesse antes da concluséo, o que resulta em granulos de amido
pequenos, sem o completo desenvolvimento, e com espaco de ar entre eles,
resultando em gréaos gessados (FITZGERALD; RESURRECCION, 2009b). Além disto,
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0S espacos de ar nos gréos gessados possibilitam que esses sejam facilmente

guebrados no beneficiamento (BAO, 2019a).
1.6.2. Graos rajados

Para facilitar a comercializagdo do arroz beneficiado, bem como proteger o
consumidor, a aparéncia dos graos torna-se um parametro de suma importancia por
levar em consideracdo fatores de qualidade associados a limpeza, uniformidade,
condicdes sanitarias e pureza do produto. O arroz para comercializacdo é classificado
em classes e tipos. As classes enquadram os gréos do arroz com base nas dimensdes
dos grédos inteiros apés o descasque e polimento. Os tipos sao expressos
numericamente e definidos a partir dos percentuais de defeitos e de graos quebrados.
Os defeitos sao classificados como graves (contaminacdo do produto por matérias
estranhas, grdos mofados e ardidos) ou gerais (graos 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 areas orizicolas no Rio Grande do Sul (OLIVEIRA et al., 2014),
e a presenca de sementes desta planta daninha junto aos gréos colhidos do arroz é
responsavel pelos graos rajados no produto industrializado. J& que mesmo apds as
etapas de brunimento e polimento, estes graos polidos apresentam estrias vermelhas,
e apesar de possuirem essa caracteristica peculiar, ndo ha facilidade de separacao
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 espontaneo. As diferencas entre esses dois grupos sdo sutis,
enquanto que o cultivado passou por longo processo de sele¢cédo, o daninho passou
por processo de selecdo negativa. Com isso observa-se caracteristicas agronémicas
superiores no cultivado, como paniculas maiores e maior quantidade de graos,
enquanto que o espontaneo apresenta longas aristas, dorméncia 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 genétipos de arroz branco, o que dificulta sua identificacdo a campo

(MALONE et al., 2007), além de possuir necessidades fisiolégicas por agua, 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 resisténcia a condi¢cdes climaticas
adversas, e isso, possibilita que lotes de arroz branco se contaminem com 0 arroz
vermelho, depreciando a qualidade comercial dos lotes. O arroz vermelho daninho
possui a palea e a lema muito aderidas no grdo, o que desencadeia elevadas
percentagens de quebra no processo de beneficiamento, o que ndo € interessante
para a industria e consumidor (MENEZES et al., 2011).

Além de prejudicar na aparéncia dos graos e na alta percentagem de gréos
quebrados apdés o beneficiamento, comprometendo a qualidade industrial, as
caracteristicas de natureza culinaria também sao afetadas pela presenca do arroz
vermelho daninho. O arroz vermelho possui menor teor de amilose, levando a uma
grande absorcdo de 4gua, o0 que vai contra as exigéncias 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. Graos inteiros e quebrados

A maior parte do arroz comercializado e consumido esta na forma de graos
polidos, sendo, portanto, a integridade fisica dos gréos o primeiro aspecto visualizado
pelos consumidores (FITZGERALD, 2017). A principal causa da quebra dos graos
durante o processo de beneficiamento ndo é o processo em si, e sim os defeitos
presentes no grdo quando este entra no moinho, sendo o fator preponderante as
fissuras. O gréo de arroz, devido a sua estrutura fisica, € mecanicamente forte, porém
suscetivel a estresses que podem ocorrer no campo ou no processo de secagem,
induzindo a ocorréncia de fissuras (BHATTACHARYA, 2013).

A quebra de graos esta associada a dinamica da umidade no processo de
hidratacéo e desidratacdo, umidade do grdo na colheita, processo de secagem na
pés-colheita, maturagcdo dos gréos e gessamento (gréos imaturos e gessados sédo
mais propensos a quebra durante o processo de beneficiamento) (BALINDONG et al.,
2018). A quebra dos gréos também tem influéncia das condi¢des climaticas adversas
como a temperatura durante a fase de enchimento (LIN et al., 2010), assim como a
adubacdao nitrogenada, que reduz percentagem de graos quebrados (GU et al., 2015).
O teor de proteina, segundo maior componente do grao de arroz, depois do amido,
bem como os outros fatores, participa no desempenho no beneficiamento de gréos, e

interfere no percentual de inteiros e quebrados (BALINDONG et al.,, 2018;
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LEESAWATWONG et al., 2005). Além da quebra dos graos estar relacionada a
fatores genéticos, associados ao comprimento de panicula e numero de afilhos por
planta (IKEDA et al., 2010; LONDERO et al., 2015).

O grao de arroz quebra devido as linhas de fraqueza formadas dentro dele
(SWAMY; BHATTACHARYA, 1982). Quando estes sao submetidos a forcas
mecanicas ha a formacéo de fraturas ao longo das fissuras existentes, fazendo com
que haja quebra no grdo (CNOSSEN; JIMENEZ; SIEBENMORGEN, 2003). A
transicdo vitrea é o processo que mais contribui para que ocorram as fissuras
(CNOSSEN; SIEBENMORGEN, 2000; PERDON; SIEBENMORGEN,;
MAUROMOUSTAKOS, 2000), e é conceituada como transi¢cdo de segunda ordem, de
um estado sélido (vitreo), para um estado emborrachado, mais fluido, sendo sua
principal consequéncia o aumento da mobilidade molecular (AZEREDO, 2005). Um
grdao de arroz € composto principalmente de amido, que apresenta estrutura
semicristalina, e a temperatura ambiente ir4 influenciar nessa estrutura,
principalmente se estiver acima da temperatura de transi¢cdo vitrea. Caso ocorra, 0
amido estara em estado elastico e as macromoléculas terdo maior volume livre e maior
velocidade de difusdo de agua para a parte externa do grdo, e este gradiente de
concentracdo de &gua pode causar estresses e levar a fissuras e quebras
(CNOSSEN; SIEBENMORGEN, 2000; PERDON; SIEBENMORGEN;
MAUROMOUSTAKOS, 2000).

O gréao quebrado interfere de forma negativa no visual de uma amostra de arroz,
iSso porgue a quebra ocorre através das células (SWAMY; BHATTACHARYA, 1982),
gracas a isso, o amido se desprende facilmente dos grdos quebrados durante o
cozimento formando uma “cola” ao redor dos graos cozidos, 0 que posteriormente
torna-se dificil a remo¢do da camada pegajosa do fundo da panela (FITZGERALD,
2017). Com isso, a proporcao de graos inteiros torna-se um traco chave na qualidade
de graos, sendo indispenséavel sua avalicdo e estudo em programas de melhoramento
geneético, pois a diminuicdo de graos quebrados ira contribuir para a comercializacao

e a aceitabilidade do consumidor.

1.7. ANALISES ESTATISTICAS

No melhoramento genético a obtencédo de gendtipos superiores € considerada
uma tarefa ardua e de suma importancia. Apresenta-se por ser onerosa e com elevado

custo. De modo a otimizar a obtencdo dos genotipos superiores, a selecdo precoce
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de plantas, at¢é mesmo no campo, sendo estas com elevada qualidade de gréos,
agiliza os processos e etapas do melhoramento genético de plantas. Diante disto,
ferramentas estatisticas sao utilizadas para fornecer ao melhorista resultados que
auxiliardo na busca dos melhores gendétipos.

Diante do exposto, a selecédo de gendtipos superiores apresenta o objetivo de
identificacdo simultdnea de varios caracteres. O conhecimento das correlacdes
fenotipicas e genéticas torna-se importante por auxiliar a selegdo de um ideoétipo de
planta mais adequado as exigéncias de uma agricultura moderna e competitiva
(COIMBRA et al., 2000). A correlacdo genética prediz o nivel de expressao para uma
caracteristica através da estimativa de outra, sendo importante, no entanto, para a
construcdo de indices de selecdo e 0 entendimento da acédo génica (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012).

Além de amparar a selecdo simultanea dos caracteres, as correlacdes, sao
primordiais quando o carater de interesse revela baixa herdabilidade ou apresenta
dificil mensuracédo. O estudo dos caracteres correlacionados maximiza a eficiéncia
dos programas de melhoramento, pois possibilita ao melhorista obter progressos mais
rapidos pela selecéo indireta do carater desejado (NARDINO et al., 2016).

J& andlise de correlacdo candnica é utilizada para verificar as interrelacfes
existentes entre dois grupos caracteres (CRUZ; REGAZZI, 1997), sejam eles
fenoldgicos, morfol6gicos, produtivos, nutricionais e de qualidade de gréos (ALVES et
al., 2016). A grande vantagem desta técnica € o suporte cedido ao melhorista,
principalmente em estudos que envolvam mais de uma variavel dependente. Isto, de
certa forma, permite que os esforcos sejam dirigidos para caracteres de alta
herdabilidade, facil mensuracdo e menos complexos, na producdo de gréaos
(COIMBRA et al., 2000).

A correlacdo candnica tem por finalidade determinar uma correlacao linear para
cada grupo de variaveis que maximize a correlacdo entre os dois grupos (WITTEN;
TIBSHIRANI, 2009). E 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 andlise de correlacdo candnica caracteriza-se por avaliar
relacdes entre dois grupos, influenciados, por no minimo dois caracteres em cada
grupo, considerando que o primeiro grupo € estabelecido por p caracteres e o0 segundo
por g. O numero de correlacdes candnicas é igual ao menor numero de caracteres

gue constitui um dos grupos (p ou ) e a magnitude representada de forma
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decrescente com a ordem em que sdo estimadas. O primeiro coeficiente, em valor
absoluto, € sempre maior ou igual a qualquer coeficiente de correlacdo multipla ou
simples, entre os caracteres do primeiro e do segundo grupo. No entanto, as
inferéncias de preferéncia devem ser realizadas com base no primeiro par canénico
significativo (CRUZ; REGAZZI, 1997; ALVES et al., 2016).

O uso de modelos mistos vem ganhando mais espaco na avaliacao estatistica
de gendtipos em ensaios de melhoramento genético. Estas técnicas permitem uma
estimativa mais robusta e precisa dos parametros genéticos e ambientais, bem como
a predicédo de valores genotipicos de uma forma menos tendenciosa (SMITH; CULLIS;
THOMPSON, 2005).

A predicdo dos valores genotipicos € essencial em programas de
melhoramento, por ampararem a selecdo de gendtipos superiores em varias espécies
cultivadas. Para isso o RELM/BLUP (do inglés, Residual or Restricted Maximum
Likelihood/Best Linear Unbiased Prediction) apresenta-se como excelente ferramenta
estatistica, por lidar principalmente com dados desbalanceados, e por revelar as
estimativas e previsfes de forma mais precisa dos parametros genéticos e valores
genotipicos, respectivamente (RESENDE, 2016).

Aponta-se, portanto, como um procedimento que permitem maior flexibilidade
na modelagem estatistica, tornando-se, deste modo, um procedimento padrdo para
analises estatisticas (DUARTE; VENCOVSKY, 2001). Um dos obstaculos na selecdo
de gendtipos superiores € a interacdo gendtipo x ambiente, dificultando a obtencéo de
ganhos genéticos (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Com isso, BLUP (do inglés, Best
Linear Unbiased Prediction — melhor predicéo linear ndo viesada) vém sendo utilizado,
principalmente por apresentar respostas com base nos valores genotipicos preditos
livres dos efeitos de ambiente (NETO et al., 2013).

Os valores genéticos séo variaveis aleatérias ndo observaveis, preditas a partir
dos valores fenotipicos observaveis. A predi¢cdo deste valor pode ser feita de forma
pontual ou intervalar. A predicdo pontual proporciona os resultados dos valores
genéticos preditos, enquanto a intervalar engloba os intervalos de confianca dos
valores genéticos, proporcionando uma recomendacdo mais segura dos individuos
envolvidos. A predicdo de valores genéticos exige a prévia estimagcdo dos
componentes de variancia e de parametros genéticos. Atualmente os componentes
de variancia podem ser estimados diretamente com as variancias dos efeitos
aleatorios 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 minimos
quadrados generalizados (técnica que se estima parametros desconhecidos num
modelo de regresséao linear). Considera as variancias, sendo esta razao da maior
confiabilidade de que a estimativa seja préxima do valor verdadeiro (acuidade). Este
procedimento prediz os valores genéticos dos efeitos genéticos aleatdrios como
também dos efeitos aleatdrios ndo-correlacionados incluidos no modelo (RESENDE,
2002). Apresentando-se, portanto, como uma ferramenta estatistica valiosa para a
selecdo de gendtipos superiores em uma populagédo segragante.

O sucesso de um programa de melhoramento reside na existéncia de
variabilidade na populacdo de trabalho. Neste sentido, emprega-se estudos que
envolvem diversidade genética, de modo a identificar individuos promissores para
compor blocos de cruzamentos em programas de melhoramento genético. Além disso,
auxiliam em aumentar as chances na busca de individuos superiores nas geracdes
segregantes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). A divergéncia genética, no
entanto, pode ser avaliada por métodos multivariados, tais analise como de fatores e
métodos aglomerativos (como aplicado por NARDINO et al., 2017), e redes neurais
artificiais (utilizado por BARBOSA et al., 2011).

A Andlise de Fatores € um meétodo estatistico multivariado recentemente
aplicado em estudos agronémicos, com diversas finalidades (GRANATE et al., 2001).
Inicialmente esta técnica foi desenvolvida e aplicada para o estudo de correlacbes
positivas entre os mais diversos testes mentais aplicados a mesma pessoa. Neste
meétodo as varaveis iniciais sdo substituidas por fatores (variaveis latentes) e cada
fator corresponde a um grupo cujo as Vvariaveis iniciais estejam fortemente
relacionadas entre si (GOULD, 1996). Comparando um sistema de matriz de
correlagbes com um espaco multidimensional, os fatores podem ser considerados
eixos de influéncias comuns a varios conjuntos de variaveis independentes, presentes
dentro do espaco multidimensional da matriz. Aplicando-se a andlise de fatores, este
espaco multidimensional pode ser reduzido a um espa¢co com menos dimensoes e
com perda minima de informagdes e maior facilidade de interpretacdo (GRANATE et
al., 2001). A analise de fatores, portanto, € utilizada para a identificacdo de grupos de
variaveis inter-relacionadas e assim, para a reducao do numero dessas (ARSHAD et
al., 2010; VICINI, 2005).

Técnicas multivariadas de analise de agrupamento sao ferramentas estatisticas

gue permitem reunir individuos em um determinado niumero 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 sdo os de otimizacdo e o0s
hierarquicos (CRUZ et al., 2011). Métodos de otimizacdo formam grupos adequando-
se a um critério de agrupamento. O método de Tocher utiliza de um critério de
agrupamento da distancia média intragrupo sempre menor que a distancia média
intergrupo  (VASCONCELOS et al.,, 2007). JA nos meétodos hierarquicos de
agrupamento, os individuos sédo alocados em grupos por um processo que se repete
em varios niveis até que seja estabelecido um dendrograma, sendo este considerado
a representacdo simplificada da matriz de dissimilaridade. Um dos principais métodos
€ 0 UPGMA (do inglés, Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic averages)
(CRUZ et al., 2011).

O método k-means é considerado ndo hierarquico, o qual procura alocar os
elementos de dados em grupos preliminarmente definidos, que representam 0s
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 diferenca 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 distancia
entre cada ponto e o seu respectivo centroide (HAIR et al., 2009).

As redes neurais de Kohonen ou mapas auto-organizaveis (SOM, do inglés,
Self Organized Maps), séo utilizadas principalmente para analises de agrupamentos
e possuem a vantagem de trabalhar com dados néo lineares. Devido a sua estrutura
nao linear podem capturar caracteristicas mais complexas dos dados. Apresentam-
se, portanto, como um diferencial quando comparadas com as técnicas estatisticas
tradicionais (GALVAO et al., 1999; TIWARI; MISRA, 2011). Técnicas de anélise de
agrupamento, como as redes neurais artificiais, tem por objetivo dividir um grupo
original de observacdes em varios grupos. Possibilita a homogeneidade dentro do
grupo e heterogeneidade entre grupos. A maior vantagem deste método esta no fato
de as redes neurais artificiais ndo requererem informacdes detalhadas sobre os
processos fisicos 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 gréos

Com o constante crescimento populacional ha a necessidade, por conseguinte
também constante, do incremento da producdo de alimentos. O melhoramento
genético € uma das principais ciéncias com potencial de contribuir frente a este
cenario, o qual também inclui escassez de areas de cultivo e as correntes mudancas
climaticas. De fato, o melhoramento genético vegetal tem auxiliado para aprimorar o
padrao de nutricdo da populagcdo, ampliar as exportagcdes, e consequentemente,
reduzir a necessidade de importagéo 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 genotipos
mais produtivos, com tolerdncia a estresses bioticos e abiodticos, e com melhor
qualidade de gréos, visando a qualidade industrial e culinaria, de modo a atender as
necessidades da industria, satisfazendo os padrées de consumo. Até os anos 80 a
qualidade de grdos era uma caracteristica denominada varietal, e, portanto, com
pouca prevaléncia nos programas de melhoramento (BRESEGHELLO, 1995;
RANGEL et al.,, 1996). De modo a atender as exigéncias internas e externas do
mercado consumidor, o melhoramento da qualidade tornou-se tdo importante quanto
o0 aumento de produtividade, sendo atualmente decisivo para o registro e langcamento
de uma cultivar comercial (RANGEL et al., 2000).

Com o estabelecimento dos padrdes de qualidade do arroz ao longo dos anos,
principalmente baseados nas propriedades fisicas e quimicas dos graos, constata-se
a necessidade do desenvolvimento de estratégias de melhoramento. A hibridacéo
entre genitores contrastantes e a exploracdo da variabilidade genética mediada pela
selecdo de genotipos promissores continuam sendo estratégias utilizadas nos
programas de melhoramento genético de arroz. Isto, devido ao sucesso consideravel
no desenvolvimento de gendtipos produtivos e com qualidade de grdos e com isso,
atendendo as 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 parametros principais exigidos para a comercializagcdo do produto

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

aceitacdo dos padrdes culinarios de consumo do Brasil.
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Capitulo 2: Correlac@es lineares e candnicas em caracteres de qualidade de
graos e agronémicos em linhagens endogamicas recombinantes de arroz

irrigado
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2.1. Introducéao

O Brasil apresenta destaque na produgao mundial de arroz, liderando no
continente americano o ranking de producéo, com 11,2 milhdes 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 milhdes de toneladas de arroz
produzidos na ultima safra sob sistema de irrigacdo por inundacdo (CONAB, 2018).
Para alimentar a populagcdo mundial que apresenta crescimento exponencial, a
producao de arroz terd que aumentar em cerca de 40% até 2030 (KHUSH et al., 2005;
MACOVEI et al., 2012). Esta demanda devera ser atendida com a mesma quantidade
de terra que vem sendo utilizada atualmente, e, provavelmente com menos agua e
menos insumos quimicos (BIRLA et al., 2017).

A cada ano novos gendtipos sdo lancados no mercado, principalmente mais
produtivos, com melhor resposta a estresses bidticos e abidticos. No entanto, a
qualidade dos graos muitas vezes nao é foco principal (BIRLA et al., 2017; PANG et
al., 2016). Entretanto, o consumidor brasileiro € muito exigente quanto a qualidade do
arroz. A preferéncia é pelo branco polido, da classe longo-fino (subespécie indica), e
gue apresentem grados macios e soltos apos cozimento. Além disso, busca-se um
produto uniforme, com baixo contetdo de graos quebrados e/ou danificados e graos
vitreos (STRECK et al., 2018). Sendo assim, a qualidade dos graos do arroz é um
fator determinante no preco de mercado e da aceitacdo por parte do consumidor,
justificando maiores esforgos neste sentido, por parte do melhoramento genético.

A pesquisa na area agricola faz uso de diversas areas do conhecimento, e na
da experimentacdo o embasamento estatistico para atribuir precisdo aos resultados é
também auxiliado por meio da utilizagdo de modelos biométricos, subsidiando a
tomada de decisdo nos programas de melhoramento vegetal (CRUZ; CARNEIRO,
2003). O estudo sobre as correlagbes entre caracteres de interesse agronémico no
melhoramento de culturas, apresenta relevancia por auxiliar na identificacdo das
modificacdes que a selecdo sobre um carater proporciona em outros caracteres.

A correlacdo fenotipica mede o grau de associacdo entre dois caracteres
provenientes dos efeitos genéticos e ambientais, enquanto que a correlacao genética
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€ capaz de captar a fracdo herdavel da constituicdo genética dos genitores na
progénie (COIMBRA et al., 2000; FALCONER, 1987). Verificar estas associacdes por
meio de correlacdo linear é extremamente (til aos melhoristas, pois 0 processo de
selecdo podera ser conduzido de modo a se obter ganhos de forma simultdnea em
mais de um carater (CRUZ et al., 2012). Além disso, a correlacdo genética auxilia na
escolha de procedimentos mais adequados de selecdo (RIBEIRO et al., 2001,
SANTOS; VENCOVSKY, 1986).

E comum em programas de melhoramento a mensuracdo de grupos de
caracteres relacionados com morfologia, qualidade e rendimento de graos, sendo que
muitos dos caracteres morfolégicos sdo avaliados a campo, e boa parte dos
caracteres de rendimento e os de qualidade de grdos em laboratério. A andlise de
correlacao linear permite o estudo do comportamento de pares de variaveis, porém
guando se almeja a selecéo indireta de caracteres de interesse entre grupos, para
planejar uma estratégia de selecéo e associar fenotipicamente varios caracteres em
diferentes unidades, as correlagcbes canbnicas mostram-se como alternativa de
analise (CRUZ et al., 2012; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014; SANTOS et al.,
2017).

Diante do exposto o objetivo do trabalho foi identificar as correlacdes lineares
fenotipicas e genotipicas e avaliar as correlagcbes candnicas entre grupos de
caracteres de qualidade de gréos e caracteres agrondmicos em linhagens de arroz
irrigado, provenientes do cruzamento entre os genotipos BRS Queréncia (Oryza sativa

sp. indica) e Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica).
2.2. Material e Métodos
2.2.1. ConstituicOes genéticas

A pesquisa teve inicio em 2010, com 0s cruzamentos entre 0s genotipos BRS
Queréncia (Oryza sativa sp. indica) X Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica), o qual
foi feito de modo reciproco. O método de conducdo utilizado foi o SSD (Single Seed
Descent) para avancar geracdes até Fs. No total, 121 linhas endogamicas
recombinantes (RILs — do inglés Recombinant Inbred Lines) foram obtidas.
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2.2.2. Manejo e delineamento experimental

A conducao dessas geracfes em um mesmo ambiente de cultivo foi realizada
na safra agricola de 2014/2015 na Estacdo Experimental Terras Baixas, pertencente
a Embrapa Clima Temperado, localizada nas coordenadas geograficas, 31°48°'49” de
latitude Sul e 52°28’20” de longitude Oeste, no municipio do Capao do Leéo, no estado
do Rio Grande do Sul. A populacao de RILs e os genitores foram semeados seguindo
um delineamento de blocos incompletos com testemunhas intercalares, sendo essas
0s genitores (BRS Queréncia e Nipponbare) dispostos em quatro repeticbes
(RAMALHO et al., 2012).

A parcela experimental consistiu-se em uma linha de 1,5 metros de
comprimento, espacgada de 0,30 metros, sendo cada RIL e os genitores (testemunhas)
compostos por 15 plantas. A adubacao basica foi de 300 kg ha* de NPK (05-20-20) e
60 kg ha? de nitrogénio na forma de ureia, aplicada em cobertura no inicio do
afilhamento. A altura da lamina de agua variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o inicio da
submerséo do solo aos 30 dias apés a emergéncia das plantulas. Praticas de manejo
cultural, como controle de plantas daninhas, doencas e insetos-praga foram realizadas
de acordo com as recomendacdes para o arroz irrigado no Sul do Brasil (SOSBAI,
2014).

2.2.3. Caracteres avaliados

Um total de oito caracteres agrondmicos e morfolégicos foram avaliados e sete

de qualidade de gréos, conforme descrito a seguir.
2.2.3.1. Morfolégicos (de campo)

No campo foram realizadas as avaliagces de estatura de plantas (AP, em cm),
obtido através da afericdo individual das plantas utilizando uma régua graduada,
medindo a distancia do solo até a espigueta mais alta da planta. Também foram
avaliados dias para o florescimento (DF, em dias), nUmero de dias da semeadura até
o florescimento de 50% das paniculas de cada linha.

2.2.3.2. Componentes de rendimento (laboratorio)

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

individualmente. Mensurou-se os caracteres: comprimento da panicula (CP, em cm),
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obtida através de uma régua graduada; nimero de paniculas por planta (NPP, em
unidades), obtido através da contagem do numero de paniculas viaveis por planta;
namero de espiguetas férteis por panicula (NEF, em unidades), mensurou-se o
namero de espiguetas férteis contidas em cada panicula; nimero de espiguetas
estéreis por panicula (NEE, em unidades), obtido através da contagem do numero de
espiguetas estéreis em cada panicula. Também foi determinada a massa de cem
grdos (MCG, em @), obtida a partir da contagem do nimero de sementes por planta
onde mensurou-se sua massa, posteriormente ajustou-se para massa de cem graos;
massa total de graos produzidos por planta (MTG, em @), obtida através da aferi¢do

da massa dos graos contidos nas espiguetas férteis da planta.
2.2.3.3 Qualidade de gréos (laboratério)

Selecionou-se 40 linhagens mais produtivas, avaliando também os genitores.
Os graos 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 afericdo dos atributos fisicos de qualidade intrinsecos dos gréos, utilizou-se
0 analisador estatistico de graos S21, baseado na analise de imagens digitais de cada
amostra, revelando os seguintes parametros: gréos quebrados (GQ, em %); graos
gessados (GG, em %); graos barriga branca (GB, em %), graos rajados (GR, em %),
brancura vitrea (BV, em %).

Para atributos intrinsecos a qualidade culinaria, a temperatura de gelatinizacao
(TG) foi determinada utilizando-se metodologia indireta adaptada de Martinéz e
Cuevas (1989). Para cada linhagem foram feitas trés repeti¢cdes, avaliando seis graos
(inteiros, sadios e polidos) de cada amostra distribuindo-os uniformemente em uma
placa de petri de vidro, contendo 10 mL da solucdo de hidroxido de potassio (KOH)
1,7%. As placas foram tampadas e incubadas em estufa, a 30°C, por 23 horas. Apos
este periodo observou-se visualmente o quanto os granulos de arroz se dissolveram.
Os graus de dispersao correspondem a trés categorias: Alta (1, 2 e 3), intermediaria
(4 e 5) e baixa (6 e 7) (MARTINEZ; 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 modificacdes
sugeridas por Hoover e Ratnayake (2001). Para preparo da farinha de arroz, 10g de
graos inteiros sem defeitos foram selecionados e moidos 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 calibracdo elaborada com amilose de batata. A
interpretacdo dos resultados foi baseada nas seguintes classes: Amilose Alta (teor de
amilose entre 25 e 33%), Amilose Intermediaria (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. Andlises estatisticas

Os dados obtidos foram submetidos a andlise de variancia pelo teste F a 5%
de probabilidade de erro. Posteriormente, realizou-se andlise de correlagéo linear
fenotipica, pelo método de Pearson, e genotipica, pelo método de Mantel, com o
intuito de estudar as tendéncias de associacdes entre 0s grupos de caracteres. A partir
da matriz de correlacao fenotipica foi realizada a andlise de correla¢des canbnicas.

As correlacdes canbnicas foram utilizadas para estimar a maxima correlacao
entre combinacdes lineares de caracteres distribuidos em dois grupos: (1) caracteres
de qualidade de graos — BV, GQ, GG, GB, GR, TA e TG; (2) caracteres agrondbmicos
— CP, NEF, NEE, AP, NPP, MCG, MTG e DF. As analises estatisticas foram realizadas
com o auxilio do software estatistico Genes (CRUZ, 2013).

2.3. Resultados e discusséao

Na analise de correlacéo linear fenotipica (Tabela 2.1), observou-se a formacgéao
de 26 correlacdes significativas entre os caracteres. Os componentes que determinam
a produtividade (MTG) da cultura do arroz, e que foram incluidos neste estudo, séo:
namero de paniculas por planta (NPP) ou por area, comprimento de panicula (CP) —
ainda que ndo de forma direta, nUmero de espiguetas férteis por panicula (NEF) e
massa de cem graos (MCG) (FORNASIERI FILHO; FORNASIERI, 1993; SORATTO
et al., 2010). A correlacao fenotipica demonstrou associacao significativa positiva e de
alta magnitude entre os pares MTG x NPP (r=0,715), assim NPP pode ser utilizado
para selecdo indireta de gendtipos produtivos (ABREU et al., 2016). Também foi
verificada correlacdo 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 ja foram descritos (RASHEED
et al., 2002; BORBA et al., 2005; RASHID et al., 2013), reforcando os resultados
obtidos neste estudo.
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A produtividade de gréos (MTG) apresenta heranca quantitativa, controlada por
grande numero de genes (BOLDIERI et al., 2010) e é altamente influenciada pelo
ambiente, assim como também s&do os parametros de aparéncia e qualidade dos
grdos (YANG; WANG, 2019). O peso dos grdos do arroz é definido na fase
reprodutiva, e depende da quantidade de fotoassimilados que sé&o translocados para
o enchimento destes (WALTER et al., 2010). Estudos demostraram que a taxa e a
duracdo do enchimento de grédos foram significativamente encurtadas por efeitos
ambientais adversos, revelando menor enchimento e diminuigéo da translucidez (BV)
e 0 aparecimento de graos gessados (GG) (YANG et al., 2007). Estes mesmos fatores
ambientais afetam algumas fases da sintese de amido, que podem modificar o
contetdo de amilose (TA) no grdo (PATINDOL; WANG, 2003). Sendo assim,
observou-se que a correlacao fenotipica revelou associacao significativa positiva entre
os caracteres MTG x GG (r=0,406) e MTG x TA (r=0,541) e associa¢cdo negativa entre
os caracteres MTG x BV (r=-0,352).

Pela preferéncia dos consumidores de arroz no Brasil ser por um produto
branco polido, fica evidente a importancia da aparéncia dos graos (MONTEIRO et al.,
2016), sendo a translucidez (BV) uma propriedade fisica relacionada a qualidade
destes (EDWARDS et al., 2017). A correlacdo fenotipica demostrou associacao
negativa entre os pares BV x GB (gréos barriga branca) (r=-0,397). A translucidez nos
graos de arroz €, de fato, interrompida por areas opacas no endosperma, chamadas
de centros brancos GB (SMIDERLE; DIAS, 2008). Correlagdo negativa também foi
evidenciada para BV x TA (r=-0,329) e BV x TG (r=-0,418). Sendo a amilose reduzida
com o0 aumento da area gessada e a maior abundancia de amilopectina de cadeias
longas (EDWARDS et al.,, 2017; PATINDOL e WANG, 2003), isto influencia a
temperatura de gelatinizacdo (TG), e justifica os resultados encontrados (JANE et al.,
1999; DENARDIN e SILVA, 2008).
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Tabela 2.1. Coeficientes das correlacdes fenotipicas (diagonal superior) e das correlacbes genotipicas (diagonal inferior) entre

caracteres agronémicos e de qualidade de graos, avaliados em linhagens de arroz provenientes do cruzamento entre 0s genotipos
BRS Queréncia 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 0429* 0472 -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* - 0377 -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+ 0,0/5 0,5531* 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 0,242 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+ 0431+ 0,018 0,419* -0,057 0,808* -0, -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 simulagdes,
respectivamente. CP = comprimento de panicula; NEF = nimero de espiguetas férteis; NEE = nimero de espiguetas estéreis; AP = altura de planta; NPP =
namero de paniculas por planta; MCG = massa de cem gréos; MTG = massa total de graos por planta; DF = dias para o florescimento; BV = brancura vitrea;
GQ = grdos quebrados; GG = gréos gessados; GB = grdos barriga branca; GR = grdos rajados; TA=teor de amilose aparente; TG = temperatura de

gelatinizacgéo.
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Na correlacdo genotipica verificou-se 27 associacfes significativas entre os
pares de caracteres analisados (Tabela 2.1). O carater MTG apresentou alta
correlagdo positiva com TA (r=0,808) e com NPP (r=0,635). Isso indica que estes
caracteres sdo 0s de maior importancia na selecdo de gendtipos de arroz mais
produtivos, quando provenientes do cruzamento entre gendtipos contrastantes
(subespécie indica e japonica) através da selecdo indireta. Pois, se dois ou mais
caracteres apresentam correlacao genética favoravel, sendo a principal causa dessa
correlacdo a ligacdo génica, é possivel alcancar ganhos para um deles por meio da
selecdo indireta no outro associado. Em alguns casos, o0 progresso genético € obtido
mais rapido com a selecao indireta com base na resposta correlacionada, do que com
a selecao direta do carater desejado (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2003).

Com a existéncia de dois grupos de varidveis em um conjunto de dados, a
aplicacdo da técnica de correlagcbes candnicas possibilita identificar a maxima
correlacdo entre estes grupos, que sdo compostos por combinacdes lineares dos
varios caracteres que os constituem (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).
Analisando os resultados obtidos na tabela 2.2 verificou-se que os grupos formados
nao sdo independentes, logo existe relacdo entre os caracteres dos dois grupos, além
disso foi possivel observar a formacao de cinco pares candnicos significativos pelo

teste Qui-quadrado.

Tabela 2.2. Significancia do teste Qui-Quadrado para a formacdo dos pares
canodnicos. CGF-FAEM/UFPel, Pelotas — RS, 2020.

Par canbnico Correlacao 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 candnico (Tabela 2.3) apresentou correlacéo de r=0,817 entre
0s grupos. O carater brancura vitrea (BV), juntamente com caracteres graos gessados
(GG) e graos barriga branca (GB) estiveram diretamente relacionados com
produtividade por planta (MTG) e o numero de espiguetas férteis e inférteis (NEF e
NEE). Edwards et al. (2017) estudando a estrutura genética do gessamento em arroz

com uma populacdo de RILs, provenientes de um cruzamento de subespécies
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diferentes, observou variacdo transgressiva para 0 incremento desse carater,
encontrando quatro QTL associados com largura e comprimento de graos e sugeriu
gue pequenas diferencas na largura dos gréos estao associadas com o gessamento.
Experimentos de mapeamento de QTL confirmaram que o tamanho, forma e peso das
sementes estdo sob controle poligénico no arroz (FITZGERALD et al., 2009) e que o
peso do grao é determinado pelo tamanho (ZHANG et al., 2012), apresentando entao
influéncia na produtividade.

Quando genotipos geneticamente contrastantes para gessamento, como é o
caso dos genitores utilizados neste trabalho, sdo cruzados para que haja a
recombinacdo de alelos de interesse para o melhoramento genético, existe um
potencial de presenca e eventualmente até aumento da area gessada e reducdo da
brancura vitrea na progénie (EDWARDS et al., 2017). Estudos relacionados com
analises quimicas da parte gessada e translicida do endosperma do arroz,
demostraram que a parte gessada contém maior quantidade de amido em
comparacao com a parte vitrea (LIN et al., 2016; LISLE et al., 2000). Sendo assim, a
maior quantidade de amido nos gréos influencia na massa total destes, tornando-o0s
mais pesados. Portanto torna-se essencial conhecer os fatores genéticos que afetam
a translucidez para realizar o desenvolvimento de novos genoétipos produtivos e com
alta qualidade.

Ainda sobre o primeiro par candnico, observa-se que o aumento no teor de
amilose (TA) foi determinante para o aumento da produtividade por planta (MTG) e
seus componentes de producédo. O gene Waxy (Wx) esta envolvido na sintese de
amilose no endosperma do arroz (ZHANG et al., 2017), apresentando dois alelos
funcionais principais, Wx2 e Wxb. O alelo Wx?2 esta presente em genétipos da
subespécie indica e 0 WxP na subespécie japonica. Uma mutacao no alelo WxP faz
com que esse produza menos proteina Waxy e consequentemente apresente menor
conteudo de amilose (CROFTS, 2012).

Gendtipos da subespécie indica apresentam grdos com maior relagao
comprimento/largura, e consequentemente revelam maior peso de graos, afetando a
produtividade de forma positiva. O cruzamento entre os genétipos BRS Queréncia e
Nipponbare (subespécies diferentes) possibilitou evidenciar esta relacdo positiva

entre esses caracteres.
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Tabela 2.3. Cargas canonicas entre caracteres de qualidade de grdos (grupo 1) e
caracteres agrondmicos (grupo 2), analisados linhagens de arroz provenientes do
cruzamento entre os genotipos BRS Queréncia e Nipponbare. CGF-FAEM/UFPel,
Pelotas — RS, 2020.

Pares canbnicos

Caréter
1° 20 30 4° 5o

Grupo 1

BV -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 vitrea; GQ = graos quebrados; GG = graos gessados; GB = gréos barriga branca; GR
= gréos rajados; TA = teor de amilose aparente; TG = temperatura de gelatinizacdo; CP = comprimento
de panicula (cm); NEF = nimero de espiguetas férteis; NEE = nimero de espiguetas estéreis; AP =
altura de planta; NPP = nimero de paniculas por planta; MCG = massa de cem graos; MTG = massa
total de gréos por planta; DF = dias para o florescimento; r = coeficiente de correlagéo; p = nivel de
significancia.

O segundo par canénico revelou correlagdo de r=0,714 entre os grupos de
variaveis analisadas. Observou-se que a percentagem de graos 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,
0 que contribui para incrementar as reservas de fotoassimilados no colmo, que
poderdo ser translocados para o enchimento de graos (STRECK et al., 2006). Por
outro lado, colheitas realizadas tardiamente levam a maiores percentuais de graos

quebrados, por estes estarem mais expostos as condi¢cbes climaticas adversas,
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aumentando a quantidade de graos malformados no periodo de enchimento de gréos,
afetando a etapa do beneficiamento (MARCHEZAN, 1991).

A diminuicdo de graos quebrados (GQ) teve alta relagdo com a diminuigéo no
namero de paniculas por planta (NPP) e produtividade por planta (MTG), no segundo
par canodnico. Os grdos em uma panicula de arroz florescem em um intervalo de
aproximadamente sete dias, e 0s graos na raquis primaria da panicula passam mais
rapido pelo periodo de enchimento do que os localizados em posi¢do secundaria
(MOHAPATRA et al., 2009). Quando se tem grande quantidade de paniculas por
planta, maior € o intervalo de floracdo (KUNZE; CALDERWOOD, 1985). Isto significa
gue quando os graos sao colhidos, o periodo entre a maturidade fisiolégica e a colheita
difere para cada grdo, resultando em um conteddo de umidade variavel nos gréos
recém-colhidos, o que leva a maior quantidade de quebrados (FITZGERALD, 2017).
O numero de paniculas por planta € fortemente relacionado a produtividade de graos
no arroz, sendo um dos principais componentes de producdo (DALCHIAVON et al.,
2012), quanto maior o numero de paniculas por planta, maior tende a ser a
produtividade dessa, porém, ndo quer dizer melhor qualidade de gréos.

O terceiro par canbnico evidenciou correlacdo de r=0,561 em relacdo aos
grupos de caracteres analisados. Através deste par candnico foi possivel verificar que
0 aumento da percentagem de gréos barriga branca (GB) teve alta relacdo com a
diminuicdo de comprimento de panicula (CP), altura de planta (AP), produtividade por
planta (MTG) e seus componentes de producédo (NEF e NEE). O tamanho da panicula
influencia na variacédo do peso e da qualidade dos grédos contidos nela (WANG et al.,
2008), sendo assim, paniculas mais compactas apresentam maior variacdo na
aparéncia dos graos, devido a maturidade desses (CHENG et al., 2007). Além disso,
0s graos totalmente gessados ou com barriga branca sado encontrados geralmente na
raquis secundaria da panicula, por iniciar o desenvolvimento mais tarde que aqueles
posicionados em posicdes primarias (LISLE et al., 2000).

A altura de plantas apresenta relagdo com eficiéncia de fotoassimilados que
serdo translocados para os graos na fase de enchimento. Plantas mais altas
apresentam muitas vezes maior acumulo de biomassa e tornam-se mais competitivas
por luz e consequentemente podem ser mais eficientes na sintese de fotoassimilados
(SHEN et al., 2014). Dentro do endosperma do arroz, a formacgéo de tecidos gessados
é relacionada ao suprimento insuficiente de metabdlitos produzidos na fase vegetativa

do desenvolvimento do arroz, havendo perturbacéo no crescimento de granulos de
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amido, levando ao surgimento de areas gessadas (LIN et al., 2016), podendo desta
forma estar relacionado a menor altura de planta.

A formacédo de graos gessados, carater quantitativo (SREENIVASULU et al.,
2015), é altamente influenciada pelas condi¢bes de ambiente impostas no periodo de
enchimento de grdos (FITZGERALD, 2017). Principalmente por ser também um
carater quantitativo, controlado por grande niumero de genes e determinado por seus
componentes de producdo (BOLDIERE et al., 2010), em que diversas condi¢cdes
adversas podem ocasionar menor producdo de espiguetas por panicula e
consequentemente levando a menor produtividade por planta.

O segundo e terceiro par canodnico revelaram a influéncia da percentagem de
graos rajados (GR) sobre o grupo de caracteres agrondémicos. No segundo par
canbnico a diminuicdo de GR apresentou relacdo com o aumento do carater DF e
diminuicdo do NPP e MTG, e o aumento de GR no terceiro par canbnico revelou
associacdo com a diminuicdo dos caracteres CP, NEF, NEE, AP e MTG. A pureza
genética do arroz destinado a comercializacao interfere na qualidade do produto,
sendo que a presenca do arroz vermelho agrava ainda mais a situacao por
comprometer o enquadramento em tipo comercial, pela ocorréncia de rajados
(CASTRO et al.,, 1999). Estudos vém avaliando a hipétese de fluxo génico de
cultivares normais para o arroz vermelho, e vice-versa, havendo também forte selecao
para a fixacdo de caracteres que dificultam na identificacdo a campo, tornando-o
morfologicamente mais semelhantes as cultivares (MALONE et al., 2007).

Pela existéncia do fluxo génico, ha a transferéncia de alelos para o arroz
branco, sendo que esses podem apresentar caracteristicas agronémicas do arroz
vermelho daninho tais como: menor nimero de panicula por planta e nimero 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 acdo dominante sobre os alelos
presentes no arroz branco (CRAIGMILES, 1978). Ecotipos de arroz vermelho
normalmente apresentam altura superior a dos genotipos comerciais (SCHWANKE et
al., 2008; MENEZES et al., 2011), porém, estudos com genétipos de arroz
contrastantes para a altura revelaram que esse carater apresenta distribuicdo
continua e segregacao transgressiva no sentido do genitor mais baixo (SERAFIM,
2003).
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No quarto par candnico observou-se que a correlagcdo entre os grupos
analisados foi de r=0,431. Além disso foi possivel verificar que o aumento do carater
temperatura de gelatinizacao (TG) teve relacdo com a diminui¢ao dos caracteres CP,
DF e MCG e no aumento do carater NEF. A temperatura de gelatinizagdo € aquela
guando os granulos de amido perdem a ordem cristalina de forma irreversivel durante
0 cozimento dos graos de arroz (LIU et al., 2017). A alta temperatura de gelatinizacao
indica a presenca de amidos com menor conteido de amilose no endosperma do
arroz, sendo sua sintese afetada por condi¢cdes climaticas adversas (BECKLES;
THITISAKSAKUL, 2014). Estudos relatam que grdos bem desenvolvidos
apresentaram maior conteddo de amilose do que aqueles menos desenvolvidos
dentro de uma panicula (CHENG et al., 2007), estando relacionado com a menor
producdo de carboidratos, que pode ser proporcionado por um curto periodo
vegetativo, e consequentemente, grdos mal formados apresentam menor peso
(MCG), apresentando correlacdo positiva com o teor de amilose (MATSUE et al.,
1994). Além disso, o teor de amilose nos graos de arroz é dependente do tamanho da
panicula, variando em relacéo a estrutura dessa, onde paniculas mais compactas
apresentam maior quantidade de espiguetas, o que aumenta a competicao entre elas
pela mobilizacdo de carboidratos, fazendo com que apresente grdos com teores
diferenciados de amilose dentro de uma mesma panicula (CHENG et al., 2007),
influenciando na qualidade de gréos.

O quinto par candnico revelou correlacéo de r= 0,326 entre 0s grupos, e a partir
disso foi possivel verificar que o aumento do GQ teve relagdo com o aumento de NEE
e MCG. Os graos de arroz quebram devido a fissuras que ocorrem dentro deles, sendo
essas fissuras o resultado de linhas de fraqueza que sdo agravadas durante o
beneficiamento (FITZGERALD, 2017). Os grdos gessados estdo associados com a
percentagem de graos quebrados, pois estes sao provenientes de um distlrbio no
momento do arranjo das moléculas de amido e proteinas que se organizam de forma
nao compacta, tendo espacos entre as moléculas preenchidos com ar, que possibilita
ao grao ser facilmente quebrado na hora do beneficiamento (LIU et al., 2009). Além
disso os graos gessados estdo negativamente correlacionados com o tamanho do
gréo, sendo que graos pequenos e finos tem menor frequéncia de gessamento (HORI
et al., 2013), e consequentemente revelam menor massa de 100 gréos.

A legislacéo brasileira exige uma renda base de 68% para o rendimento de

beneficio, sendo 40% de gréos inteiros e 28% de graos quebrados e quirera, valores
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abaixo desses estdo fora dos padrGes para comercializacdo do produto (BRASIL,
2009). Portanto, essas exigéncias estao correlacionas as caracteristicas genéticas de
cada cultivar e ambientais como: condi¢des climéticas, préaticas culturais e manejo
durante todo o desenvolvimento da cultura do arroz (BHATTACHARYA, 1980).
Condicoes essas que influenciam também na formacao dos graos, desde a fertilidade
das espiguetas a maturacédo dos graos.

O cruzamento entre subespécies indica e japonica de arroz leva a divergéncia
de fendtipos e adaptacbes em relacdo ao ambiente devido aos caracteres
contrastantes que existem entre essas duas (KOSTYLEV et al., 2017). Portanto, a
hibridacao indica-japonica tornou-se uma importante estratégia de melhoramento de
arroz para integrar as caracteristicas desejadas das duas subespécies (MAO et al.,
2017). H& diferencas substanciais em relacdo aos caracteres de qualidade de gréos
entre as subespécies, quanto a forma e tamanho dos grédos, percentagem de
gessamento e brancura vitrea, teor de amilose e temperatura de gelatinizacédo
(CHENG et al. 2002; OLSEN et al. 2006). Mao et al. (2010) estudaram as interacdes
entre caracteristicas das subespécies sob influéncia de condi¢Bes climaticas e
observaram certos efeitos sobre a qualidade dos gréos.

Verificar a relag@o entre grupos de caracteres de qualidade e produtividade em
cruzamentos com genotipos contrastantes auxilia na selec¢do indireta desses, no
planejamento de estratégias de selecao, além de facilitar a identificacdo de linhagens
promissoras que podem ser utilizadas em programas de melhoramento genético de

arroz.
2.4. Conclusdes

Os grupos de caracteres de qualidade de graos e agrondmicos ndo sao
independentes. Os caracteres numero de paniculas por planta e teor de amilose tém
maior correlacdo fenotipica e genética com o carater produtividade por planta,
devendo ser priorizados na selecdo indireta. H4 uma tendéncia dos caracteres
relacionados ao teor de amilose (graos gessados, barriga branca e temperatura de
gelatinizac&o) e graos quebrados estarem associados a produtividade de graos e/ou

aos seus componentes, de acordo com a andlise dos pares canbnicos.



63

2.5. Referéncias Bibliograficas

ABREU, H. K. A.; TEODORO, P. E.; PANTALEAO, A. A.; CORREA, A. M.; Genetic
parameters, correlations and path analysis in upland rice genotypes. Bioscience
Journal, v.32, n.2, p.354-360, 2016.

ALVAREZ, R. C. F.; CRUSCIOL, C. A. C.; NASCENTE, A. S. Analise de crescimento
e produtividade de cultivares de arroz de terras altas dos tipos tradicional,
intermediario e moderno. Pesquisa Agropecuaria Tropical, v.42, n.4, p.397-406,
2012.

BECKLES, D. M.; THITISAKSAKUL, M. How environmental stress affects starch
composition and functionality in cereal endosperm. Starch/Starke, v.66, p.58-71,
2014.

BHATTACHARYA, K. R. Breakage of rice during milling: a review. Tropical Science,
v.22,n.2, p.225-276, 1980.

BIRLA, D. S.; MALIK, K.; SAINGER, M.; CHAUDHARY, D.; JAIWAL, R.; JAIWAL, P.
K. Progress and challenges in improving the nutritional quality of rice (Oryza sativa L.).
Critical Reviews in Food Science and Nutrition, v.57, n.11, p.2455-2481, 2017.

BOLDIERI, F. M.; CAZETTA, D. A.; FILHO, D. F; Adubacéo nitrogenada em cultivares
de arroz de terras altas. Revista Ceres, v.57, n.3, p.421-428, 2010.

BORBORA, T. K.; HAZARIKA, G. N.; MEDHI, A. K. Correlation and path analysis for
plant and panicle characters in rice (Oryza sativa). Agricultural Biotechnology, v.30,
n.20, p.215-220, 2005.

BRASIL. Ministério da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento. Instrugdo Normativa no
06, de 16 de fevereiro de 2009. Diario Oficial [da] Republica Federativa do Brasil,
Brasilia, DF, 17 fev. 2009. Secéo 1.

CASTRO, E. M.; VEIRA, R. A.; RABELO, R. R.; SILVA, S. A. Qualidade de grdos em
arroz. Santo Anténio de Goias: Embrapa Arroz e Feijao, 1999. 30p.

CHENG, F. M.; ZHANG, Q. F.; ZHU, H. J.; ZHAO, N. C.; WANG, F.; CHEN, K. M.
ZHANG, G. P. The difference in amylose content within a panicle as affected by the
panicle morphology of rice cultivars. Journal of Cereal Science, v. 46, p. 49-57, 2007.

CHENG, S. H.; WU, J. G,; LOU, X. B.; ZHU, J.; WU, P. Genetic analysis of
transparency and chalkiness area at different filling stages of rice (Oryza sativa L.).
Field Crops Research, v.76, p.1-9, 2002.

COIMBRA, J. L. M.; GUIDOLIN, A. F.; CARVALHO, F. I. F. Correla¢des candnicas: Il
— Anédlise do rendimento de gréos de feijao e seus componentes. Ciéncia Rural, v.30,
n.1, p.31-35, 2000.



64

COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO — CONAB. Producéo de arroz.
Disponivel em: https://www.conab.gov.br/info-agro/safras/graos/boletim-da-safra-de-
graos. Acessado em: 22 de janeiro de 2019.

CRAIGMILES, J. P. Red rice: research and control. Proceedings of a symposium
held a Texas A&M University agricultural research and extension center at Beaumont
Beaumont, Texas: A&M University, 1978. 56p.

CROFTS, N.; ABE, K. AIHARA, S.; ITOH, R.; NAKAMURA, Y.; ITOG, K. FUJITA, N.
Lack of starch synthase Illa and high expression of granule-bound starch synthase |
synergistically increase the apparent amylose content in rice endosperm. Plant
Science, v.193, n.194, p.62-69, 2012.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao
melhoramento genético. v.2. ed. Vicosa: UFV, 2003. 585p.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados
ao melhoramento genético. 3. ed. Vigosa: UFV, v.1, 2014. 480p.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados
ao melhoramento genético. 2. ed. Vicosa: UFV, 2012. 514p.

DALCHIAVON, F. C.; CARVALHO, M. P.; COLETTI, A. J.; CAIONE, G.; SILVA, A. F,;
ANDREOTTI, M. Linear correlation between components production and yield of rice
upland in no-tillage. Ciéncias Agrarias, v.33, n.5, p.1629-1642, 2012.

DENARDIN, C. C.; SILVA, L. P. Estrutura dos granulos de amido e sua relagdo com
propriedades fisico-quimicas. Ciéncia Rural, v.39, n.3, p. 945-954, 2008.

EDWARDS, J.; JACKSON, A. K.; McCLUNG, A. M. Genetic architecture of grain chalk
in rice and interactions with a low phytic acid locus. Field Crops Research, v.205,
p.116-123, 2017.

FALCONER, D.S. Introducdo a Genética Quantitativa. Vicosa: Imprensa
Universitaria da Universidade Federal de Vigosa: Vigosa, 1987. 279 p.

FITZGERALD, M. A. Rice: Grain-Quality Characteristics and Management of Quality
Requirements. In. Cereal Grains. 2. ed. Meadowbank, Australia: Woodhead
Publishing, 2017, p.291-315.

FITZGERALD, M. A.; MCCOUCH, S. R.; HALL, R. D. Not a just a grain of rice: the
guest for quality. Trends in Plant Science, v.14, n.3, p.133-139, 2009.

FORNASIERI FILHO, D.; FORNASIERI, J.L. Manual da cultura do arroz.
Jaboticabal: Funep, 1993. 220p.

HOOVER, R.; RATNAYAKE, W. S. Determination of total amylose content of starch.
Current Protocols in Food Analytical Chemistry (CPFA), p. E2.3.1-E2.3.5, 2001.



65

HORI, K.; YANO, M. Genetic improvement of grain quality in japonica rice. In:
Translational Genomics for Crop Breeding: Abiotic Stress, Yield and Quality. 2.
ed. lowa, USA: Wiley Blackwell, p.143-160, 2013.

JANE, J.; CHEN, Y. Y.; LEE, L. F,; McPHERSON, A. E.; WONG, K. S,;
RADOSAVLJEVIC, M.; KASEMSUWAN, T. Effects of Amylopectin Branch Chain
Length and Amylose Content on the Gelatinization and Pasting Properties of Starch.
Cereal Chemistry, v.76, n.5, p.629-637, 1999.

KHUSH, G. S. What it will take to feed 5.0 billion rice consumers in 2030? Plant
Molecular Biology, v.59, p.1-6, 2005.

KOSTYLEV. P. I; ALABUSHEV, A. V.; KRASNOVA, E. V.; REDKIN, A. A;
KOSTYLEVA, L. M. A study of F1 rice hybrids from crossing two subspecies: indica
and japonica, in south Russia’s climate. Biosciences Biotechnology Research Asia,
v.14, n.1, p.209, 2017.

KUNZE, O. R.; CALDERWOOD, D. L. Rough rice drying. In. Rice Chemistry and
technology. St Paul, MN: American Association of Cereal Chemistry, 1985, p.223-
268.

LIN, Z.; ZHENG, D.; ZHANG, X.; WANG, Z.; LEI, J.; LIU, Z.; LI, G.; WANG, S.; DING,
Y. Chalky part differs in chemical composition from translucent part of japonica rice
grains as revealed by a notched-belly mutant with white-bell. Journal of the Science
of Food and Agriculture, v.96, p.3937-3943, 2016.

LISLE, A. J.; MARTIN, M.; FITZGERALD, M. A. Chalky and Translucent Rice Grains
Differ in Starch Composition and Structure and Cooking Properties. Cereal
Chemistry, v.77, n.5, p.627-632, 2000.

LIU, J.; ZHAO, Q.; ZHOU, L.; CAO, Z.; SHI, C.; CHENG, F. Influence of environmental
temperature during grain filling period on granule size distribution of rice starch and its
relation to gelatinization properties. Journal of Cereal Science, v.76, p.42-55, 2017.

LIU, Q. H.; ZHOU, X.; YANG, L.; LI, T. Effects of Chalkiness on Cooking, Eating and
Nutritional Qualities of Rice in Two indica Varieties. Rice Science, v.16, n.2, p.161-
164, 20009.

MACOVEI, A.; GILL, S. S.; TUTEJA, N. microRNAs as promising tools for improving
stress tolerance in rice. Plant Signaling & Behavior, v.7, p.1-6, 2012.

MALONE, G.; ZIMMER, P. D.; CASTRO, M. A. S.; ARIAS, L. N.; MENEGHELLDO, G.
E.; PESKE, S. T. Caracterizacdo bioquimica e molecular de acessos de arroz
vermelho coletados no estado do Rio Grande do Sul. Pesquisa Agropecuaria
Tropical, v. 37, n.2, p.77-85, 2007.

MAO, T.; XU, H.; GUO, Y. H.; ZHU, C. J.; CHEN, K.; WANG, J. Y.; XU, Z. J.
Relationship between subspecies differentiation and rice quality traits in RILs
population from indica-japonica cross. Chinese Journal of Rice Science, v.24, p.474-
478, 2010.



66

MAO, T.; XU, L.; JIANG, S.; TANG, L.; WANG, J.; XU, H.; XU, Z. Discussion on
strategy of grain quality improvement for super high yielding japonica rice in Northeast
China. Journal of Integrative Agriculture, v.16, n.15, p.1075-1083, 2017.

MARCHEZAN, E. Graos inteiros em arroz. Lavoura Arrozeira, Porto Alegre, v. 44, n.
398, p.3-8, 1991.

MARTINEZ, C.; CUEVAS, F. Evaluacion de la calidad culinaria y molinera del arroz.
In. Guia de estudio para ser usada como complemento de la unidad auditutorial
sobre el mismo tema. 3. ed. Cali: CIAT, 1989. 73p.

MATSUE, Y.; ODAHARA, K.; HIRAMATSU, M. Differences in protein content, amylose
content and palatability in relation to location of grains within rice panicle. Japanese
Journal of Crop Science, v.63, n.2, p.271-277, 1994.

MCGRANE, S.; CORNELL, H.; RIX, C.A. Simple and rapid colourimetric method for
the determination of amylose in starch products. Starch: International Journal for
the Investigation, Processing and Use of Carbohydrates and Their Derivatives,
v.50, n.4, p.158-163, 1998.

MENEZES, B. R. S.; MOREIRA, L. B.; LOPES, H. M.; PEREIRA, M. B. Caracterizagao
morfoagronémica em arroz vermelho e arroz de sequeiro. Pesquisa Agropecuéaria
Tropical, v.41, n.4, p.490-499, 2011.

MOHAPATRA, P. K.; SARKAR, R. K.; KUANAR, S. R. Starch synthesizing enzymes
and sink strength of grains of contrasting rice cultivars. Plant Science, v.176, p.256-
263, 2009.

MONTEIRO, M. A. M.; MONTEIRO, A. J. A.; COSTA, E. M. V.; GARCIA, M. A. V. T.
Classificacao do arroz (Oryza sativa L.) utilizado em restaurantes do municipio de Belo
Horizonte-MG. Brazilian Journal of Food Technology, v.19, p. €2015004, 2016.

OLSEN, K. M.; CAICEDO, A. L.; POLATO, N.; MCCLUNG, A.; MCCOUCH, S,
PURUGGANAN, M. D. Selection under domestication: Evidence for a sweep in the
rice waxy genomic region. Genetics, v.173, p.975-983, 2006.

PANG, Y.; ALI, J.; WANG, X.; FRANJE, N. J.; REVILLEZA, J. E.; XU, J.; LI, Z
Relationship of Rice Grain Amylose, Gelatinization Temperature and Pasting
Properties for Breeding Better Eating and Cooking Quality of Rice Varieties. PLoS
ONE, v.11, n.12, p.e0168483, 2016.

PATINDOL, J.; WANG, Y. J. Fine structures and physicochemical properties of
starches from chalky and translucent rice kernels. Journal of Agricultural and Food
Chemistry, v.51, n.9, p.2777-2784, 2003.

PEREIRA, J. A.; MORAIS, O. P. As Variedades de Arroz Vermelho Brasileiras.
(Documentos 229/ Embrapa Meio-Norte) Teresina: Embrapa Meio-Norte, 2014, 39 p.



67

RAMALHO, M. A. P.; SANTOS, J. B.; PINTO, C. A. B. P.; SOUZA, E. A;
GONCALVES, F. M. A,; PINTO, J. C. S. B. P. Genética na Agropecuéria. 5 ed.
Lavras, Minas Gerais: UFLA, 2012, 565p.

RASHEED, M. S.; SADAQAT, H. A; BABAR. M. Correlation and path analysis for yield
and its components in Rice. Asian Journal of Plant Sciences, n.1, v.3, p.241-244,
2002.

RASHID, K.; KHALIC, I.; FAROOQ, M. O.; AHSAN, M. Z. Correlation and cluster
analysis of some yield and yield related traits in rice (Oryza sativa). International
Journal of Agricultural Science and Research, v.3, n.4, p.25-30, 2013.

RIBEIRO, N. D.; MELLO, R. M.; DALLA COSTA, R.; SLUSZZ, T. Correlacdes
genéticas de caracteres agromorfoldgicos e suas implicacdes na selecdo de gendtipos
de feijdo carioca. Revista Brasileira de Agrociéncia, v.7, n.2, p.93-99, 2001.

SANTOS, J. B.; VENCOVSKY, R. Correlacdo fenotipica e genética entre alguns
caracteres agrondmicos do feijoeiro (Phaseolus vulgaris L.). Ciéncia Prética, v.103,
n.3, p.265-272, 1986.

SANTOS, P. R.; PREISIGKE, S. C.; PIO VIANA, A.; CAVALCANTE, N. R.; BEZERRA
DE SOUSA, C. M.; AMARAL JUNIOR, A.T. Associations between vegetative and
production traits in guava tree full-sib progenies. Pesquisa agropecuéria brasileira
v.52, p.303-310, 2017.

SCHWANKE, A. M. L.; NOLDIN, J. A.; ANDRES, A.; PROCOPIO, S.0.; CONCENCO,
G. Caracterizacdo morfolégica de ecoétipos de arroz daninho (Oryza sativa)
provenientes de areas de arroz irrigado. Planta Daninha, v.26, n.2, p.249-260, 2008.

SERAFIM, D. C. S. Mapeamento de QTLs para tolerancia ao frio e caracteristicas
de importancia agronémica em arroz. 2003. 68 f. Dissertagdo (Mestrado em
Fitotecnia) - Universidade Federal do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, 2003.

SHEN, G.; ZHAN, W.; CHEN, H.; XING, Z. Dominance and epistasis are the main
contributors to heterosis for plant height in rice. Plant science, v.215, n. 216, p.11-18,
2014.

SMIDERLE, O. J.; DIAS, C. T. dos S. Epoca de colheita e qualidade fisiolégica de
sementes em arroz irrigado (Oryza sativa L. cv. BRS Roraima). Pesquisa
Agropecuaria Tropical, v.38, p.188-194, 2008.

SORATTO, R. P.; CRUSCIOL, C. A. C.; MELLO, F. F. C. Componentes da producao
e produtividade de cultivares de arroz e feijao em funcéo de calcario e gesso aplicados
na superficie do solo. Bragantia, v.69, n.4, p.965-974, 2010.

SOSBAI- Sociedade Sul-Brasileira de Arroz lIrrigado. Arroz irrigado:
Recomendacfes Técnicas da Pesquisa para o Sul do Brasil. Cachoeirinha:
SOSBAI, 2018. 205p.



68

STRECK, E. A.; MAGALHAES JUNIOR, A. M.; AGUIAR, G. A.; FACCHINELLO, P. H.
K.; PERIN, L.; FAGUNDES, P. R. R.; COSTA DE OLIVEIRA, A. Genetic progress of
grain quality of flooded-irrigated rice cultivars in the state of Rio Grande do Sul, Brazil.
Pesquisa Agropecuéria Brasileira, v.53, n.4, p.453-463, 2018.

STRECK, N. A.; BOSCO, L. C.; MICHELON, S.; WALTER, L. C.; MARCOLIN, E.
Duration of developmental cycle of rice cultivars as a function of main stem leaf
appearance. Ciéncia Rural, v.36, n.4, p.1086-1093, 2006.

USDA - UNITED STATE DEPARTAMENT OF AGRICULTURE. World Agricultural
Production. Disponivel em:
http://usda.library.cornell.edu/concern/publications/5q47rn72z?locale=en. Acessado
em: 22 de janeiro de 2019.

WALTER, L. C.; STRECK, N. A;; ROSA, H. T.; KRUGER, C. A. M. B. Mudanga
climética e seus efeitos na cultura do arroz. Ciéncia Rural, v.40, n.11, p.2411-2418,
2010.

WANG, F.; CHENG, F.; ZHANG, G. Impact of cultivar variation in grain density of rice
panicle on grain weight and quality. Journal of the Science of Food and Agriculture,
v.88, p.897-903, 2008.

YANG, L., WANG, Y., DONG, G., GU, H., HUANG, J., ZHU, J., HAN, Y. The impact of
free-air CO2 enrichment (FACE) and nitrogen supply on grain quality of rice. Field
Crops Research, v.102, n.2, p.128-140, 2007.

YANG, L.; WANG, Y. Impact of climate change on rice grain quality. In. Rice
Chemistry and Technology, 4. ed. Hangzhou: AACC International Press, 2019,
p.427-441.

ZHANG. J.; ZHANG, H.; BOTELLA, J. R.; XHU, J. Generation of new glutinous rice by
CRISPR/Cas9-targeted mutagenesis of the Waxy gene in elite rice varieties. Journal
of Integrative Plant Biology, v.60, n.5, p.369-375, 2018.

ZHANG, X.; WANG, J.; HUANG, J.; LAN, H.; WANG, C.; YIN, C.; WU, Y.; TANG, H.;
QIAN, Q.; LI, J.; ZHANG, H. Rare allele of OsPPKL1 associated with grain length
causes extra-large grain and a significant yield increase in rice. Proceedigns of the
National Academy of Sciences of the United States of America, v.109, n.52, p.
21534-21539, 2012.
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3.1. Introducéao

O arroz (Oryza sativa L.) € um dos cereais mais consumidos do mundo, sendo
a maior taxa de consumo observada nos paises em desenvolvimento, constituindo a
base alimentar de mais de trés bilhdes de pessoas (SOSBAI, 2018). E cultivado em
mais de 160 milhdes 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 a sua adaptacdo as diferentes condicdes
edafocliméaticas (TERRA et al., 2013). O arroz apresenta papel importante na
seguranca alimentar, a qual vem sendo ameacada pelas condicbes ambientais
adversas resultantes das mudancas climaticas, devido aos impactos negativos
gerados na natureza por praticas humanas improprias (QUIAN et al., 2016).

Além de gendtipos mais produtivos, com melhores respostas a estresses
bidticos e abioticos, visando garantir a seguranca alimentar, os programas de
melhoramento de arroz nas ultimas décadas tém também levado em consideracédo a
melhoria de caracteres relacionados a qualidade de graos (STRECK et al., 2018),
sendo necessario para isso, variabilidade genética. O arroz apresenta duas
subespécies de importancia econdmica, indica e japonica, sendo bem distintas entre
si, tanto em caracteristicas agrondbmicas quanto para caracteres relacionados a
qualidade de graos, destacando o tamanho e forma de graos, percentagem de
gessamento, brancura vitrea e teor de amilose (CHENG et al., 2002; OLSEN et al.,
2006), apresentando-se como 0s principais caracteres relacionados com a
aceitabilidade do produto pelo consumidor.

Uma das estratégias utilizadas para a ampliacédo da variabilidade genética em
programas de melhoramento, € a hibridacdo. Em arroz, o cruzamento entre
subespécies diferentes (indica-japonica) € um método importante para integrar
caracteres de interesse na formacdo de gendtipos superiores (MAO et al., 2017).
Estes gendtipos podem compor blocos de cruzamento para a obtencdo de uma
populacdo segregante, com variabilidade genética e elevada probabilidade de
identificagdo de individuos transgressivos. Para auxiliar na selecdo destes, os

modelos mistos tornam-se uma ferramenta estatistica valiosa.
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Desde a década de 1990, os métodos de modelos mistos vém ganhando mais
espaco na avaliacéo estatistica de gendtipos em ensaios de melhoramento genético.
Estas técnicas permitem uma estimativa mais robusta e precisa dos parametros
genéticos e ambientais, bem como a predi¢cado de valores genotipicos de uma forma
menos tendenciosa (SMITH; CULLIS; THOMPSON, 2005).

Uma das dificuldades para a selecdo de gendtipos superiores é a interacéo
gendtipo x ambiente, dificultando a obtencdo de ganhos genéticos (VENCOVSKY;
BARRIGA, 1992). Para isso, o BLUP (do inglés, Best Linear Unbiased Prediction —
melhor predicdo linear ndo viesada) vém sendo utilizado, principalmente por
apresentar respostas com base nos valores genotipicos preditos livres dos efeitos de
ambiente (NETO et al., 2013). Em decorréncia disto, tem-se observado um numero
crescente de trabalhos que avaliam o comportamento de culturas anuais e a
realizacdo da selecéo de gendtipos atraves 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), algoddo (CARVALHO et
al., 2016), dentre outros.

A partir do exposto, o objetivo do trabalho foi selecionar linhagens promissoras
provenientes de um cruzamento entre os genotipos BRS Queréncia (Oryza sativa L.
sp. indica) e Nipponbare (Oryza sativa L. sp. japonica), com o auxilio do método de
modelos mistos BLUP, buscando caracteres de interesse agronémico e de qualidade

de graos.
3.2. Material e Métodos
3.2.1. Genétipos, manejo e delineamento experimental

O experimento foi iniciado em 2010 com o cruzamento entre 0s gendtipos BRS
Queréncia (Oryza sativa sp. indica) X Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica), que deu
origem a uma populacdo segregante de linhagens endogamicas recombinantes (RILs,
do inglés, Recombinant Inbreed Lines), sendo que cada linha constitui uma familia.
Utilizou-se o método de conducgéo SSD (Single Seed Descent) para avancar geracoes,
sendo obtidas 131 familias na geragdo Fes e 128 em Fr.

A conducéo dessas geragdes em um mesmo ambiente de cultivo foi realizada
nas safras agricolas de 2014/2015 e 2015/2016, na Estacdo Experimental Terras

Baixas, pertencente a Embrapa Clima Temperado, localizada nas coordenadas
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geograficas, 31°48'49” de latitude Sul e 52°2820” de longitude Oeste, no municipio
do Capédo do Ledo, no estado do Rio Grande do Sul. A semeadura na safra de
2014/2015 foi realizada no més de dezembro, enquanto que a semeadura da safra
2015/2016 foi feita no més de novembro. Os dados de temperatura média mensal,
meédia das temperaturas minimas e média das temperaturas maximas dos meses de

cultivo apresenta-se na figura 3.1.
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Figura 3.1. Dados climaticos referentes a temperatura do ar, com a temperatura média do ar (T°C
média), média das temperaturas maximas do ar (T°C média das maximas) e média das temperaturas
minimas do ar (T°C média das minimas), para os meses da safra de cultivo 2014/2015 (A) e 2015/2016
(B), no municipio do Capédo do Ledo/RS. Fonte: Estacdo Agroclimatolégica de Pelotas (Convénio
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 o0s genitores (BRS
Queréncia e Nipponbare) dispostos em quatro repeticdes (RAMALHO et al., 2012). A
parcela experimental consistiu-se em uma linha de 1,5 metros de comprimento,
espacada de 0,30 metros, sendo cada linhagem e o0s genitores (testemunhas)
compostos por 15 plantas. A adubacéo basica foi de 300 kg.ha' de NPK (05-20-20) e
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60 kg.hat de nitrogénio na forma de ureia, aplicada em cobertura no inicio da fase de
perfilhamento. A altura da lamina de agua variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o inicio da
submerséo do solo aos 30 dias apdés a emergéncia das plantulas. Praticas de manejo
cultural, como controle de plantas daninhas, doencas e insetos-praga foram realizadas
de acordo com as recomendacdes para o arroz irrigado no Sul do Brasil (SOSBAI,
2014).

3.2.2. Caracteres avaliados
3.2.2.1. Agronémicos

Os caracteres agrondmicos foram avaliados nas geractes Fs € F7. No campo
foram realizadas as avaliacGes de estatura de plantas (AP, em cm), obtidas através
da afericdo individual de dez plantas utilizando uma régua graduada, medindo a
distancia 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 panicula (CP, em cm),
obtido através de uma régua graduada. Numero de paniculas por planta (NPP, em
unidades), obtido através da contagem do nimero de paniculas viaveis por planta.
Numero de espiguetas férteis por panicula (NEF, em unidades), mensurou-se o
namero de espiguetas férteis contidas em cada panicula. Namero de espiguetas
estéreis por panicula (NEE, em unidades), obtido através da contagem do niumero de
espiguetas estéreis em cada panicula; e massa total de grdos produzidos por planta
(MTG, em @), obtida através da afericdo da massa dos graos contidos nas espiguetas

férteis da planta.
3.2.2.2. Qualidade de gréos

Foram selecionadas as 40 linhagens mais produtivas, em relacdo as médias
fenotipicas, da geracédo Fs, para as andlises de qualidade de gréos, avaliando-se
também os genitores. Os grdos 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 afericdo dos atributos fisicos de qualidade
intrinsecos dos graos, analisando-se uma amostra de 10 g de cada linhagem, utilizou-
se 0 analisador estatistico de grdos S21, baseado na analise de imagens digitais de
cada amostra, revelando os seguintes parametros: graos quebrados (GQ, em %);
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graos gessados (GG, em %); graos barriga branca (GB, em %), grdos rajados (GR,
em %) e brancura vitrea (BV, em %).

Para atributos intrinsecos a qualidade culinaria, o teor de amilose aparente (TA)
foi determinado pelo método colorimétrico com iodo, conforme o protocolo de
McGrane, Cornell e Rix (1998) com modificacbes sugeridas por Hoover e Ratnayake
(2001). Para preparo da farinha de arroz, 10g de gréos inteiros sem defeitos foram
selecionados e moidos 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 calibracdo elaborada com amilose de batata. A interpretacdo dos resultados foi
baseada nas seguintes classes: Amilose Alta (teor de amilose entre 25 e 33%),
Amilose Intermediaria (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. Analises estatisticas

O modelo, y= XpLanTa + ZLim + €, foi utilizado nas andlises estatisticas, em que,
y: é 0 vetor de dados;
PLANTA: € 0 vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados & média
geral;
Lm: € 0 vetor dos efeitos genotipicos das linhagens (assumidos como aleatorios);
e: é o vetor de erros ou residuos (aleatérios). Para os efeitos aleatérios das linhagens
e dos residuos assumiram-se 0s seguintes pressupostos das distribuicbes de

probabilidade 11D ~ N(0, %) .
As letras mailsculas X e Z representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos. Os dados foram submetidos a andlise de modelos mistos utilizando

o conjunto REML/BLUP. Todas as analises estatisticas foram realizadas no software
SAS (SAS 9.4).

3.3. Resultados e discussao

O cruzamento intersubespecifico indica-japonica, em arroz, pode resultar em
alto grau de polimorfismo na populagdo originada, isso ocorre devido a elevada
divergéncia genética entre os genitores (CHU et al., 2012). Uma populacdo de

linhagens endogamicas recombinantes (RILS) é constituida por grupos geneticamente
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distintos entre si, mas com elevada homogeneidade entre os individuos pertencentes
a cada linhagem. Isto ocorre devido aos sucessivos ciclos de autofecundacao
utilizados para a sua formacgé&o. As pequenas varia¢gdes fenotipicas verificadas podem
ser tanto relacionadas a heterozigosidade residual, quanto a efeitos ambientais ou
mesmo eventuais mutacdes (VIEIRA et al., 2006).

A analise de BLUP possui propriedades que permitem predizer o valor genético
dos individuos observados, além das varidncias e 0s erros preditos por essa
abordagem serem menores em relacdo a outros métodos estatisticos (RESENDE,
2007), principalmente em condicBes com desbalanceamento. Isto torna possivel a
selecéo de gendtipos promissores dentro de um programa de melhoramento genético,
com maior taxa de sucesso. Neste trabalho foi possivel verificar diferencas entre as
linhagens provenientes do cruzamento entre os genotipos BRS Queréncia e
Nipponbare, para todos os caracteres avaliados, com as informacfes das médias
genotipicas preditas.

A altura de plantas € um carater imprescindivel a ser avaliado em programas
de melhoramento genético de diversas culturas de importancia econémica, assim
como no arroz. Apresenta influéncia na produtividade de graos, pois plantas altas
redirecionam a energia que seria utilizada na formacéo dos gréos para a manutencao
e sobrevivéncia das estruturas vegetativas. Além disto, plantas altas tendem a ter um
maior indice de acamamento, levando a perdas quantitativas e qualitativas de gréos
(VAUBAM; SILVA; TABOSA, 2010).

A média genotipica 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 geracoes (Figuras
3.2A e 3.2B). Deve ser salientado, entretanto, que a altura de plantas ndo deve ser
considerada isoladamente para a selecdo ou descarte de familias em um programa
de melhoramento, especialmente no intervalo de valores observado para as familias
em analise, mas sim, considerada em conjunto com caracteres de produtividade ou
qualidade de graos. Ainda, ressalta-se que a reducéao 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 relac&o aos intervalos de confianca
para o carater, observou-se na geragéao Fe (Figura 3.2A) maior amplitude de valores
quando comparado com a geragéo F7 (Figura 3.2B), algo que se repete em diversas

variaveis desse estudo. Sugere-se gue isto tenha se dado devido ao fato de que a
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heterozigosidade tende a diminuir ao longo de cada ciclo de autofecundacéo, assim
aumentando a homogeneidade entre as plantas de cada linhagem. A predicdo da
média genotipica com a analise que inclui os intervalos de confianca dessas, propicia
uma interpretagéo mais segura do desempenho das linhagens envolvidas no estudo
(RESENDE, 2002).

O numero de paniculas por planta € um carater que esta altamente relacionado
com a produtividade de grdos no arroz. E utilizado, inclusive, em estratégias de
selecdo indireta para obtencdo de gendtipos superiores (ABREU et al., 2016). O
carater depende de fatores genéticos, além de apresentar influéncia do ambiente
(DALCHIAVON et al., 2012). Ao comparar os intervalos de confianca da geracéo Fs
(Figura 3.3A) e geragao F7 (Figura 3.3B), observou-se, novamente, menor variagdo na
geracdo Fz. Somado as razdes de ordem genética ja discorridas, este resultado pode
também ter sido proporcionado pela semeadura tardia na geracéo Fe, realizada no fim
do més de dezembro. Isto facilitou para que fases criticas do desenvolvimento do
arroz, tais como a iniciacao do primérdio floral e emergéncia da panicula, ocorressem
no més de abril, e fossem assim afetadas por temperaturas baixas. De fato, este més
revelou média das temperaturas minimas menor que 15°C (Figura 3.1A), sendo que
a faixa de temperatura 6tima para o arroz nestas fases de desenvolvimento é de 15°C
a 35°C (YOSHIDA, 1981).

Nenhuma linhagem superou os genitores em numero de paniculas em ambas
geracdes, sendo que um total de 17 linhagens foram superiores para niumero de
paniculas por planta na geracao Fs, € somente a linhagem F40 mostrou-se com média
genotipica superior na geracao F7, para a qual, salienta-se, os intervalos de confianca
foram mais precisos. Assim, essa ultima familia aponta-se como promissora quando
o objetivo do melhorista € elevar o potencial produtivo. Uma ressalva, entretanto, deve
também ser feita quanto a este carater. Ainda que um elevado niumero de paniculas
seja desejavel sob o ponto de vista de produtividade, plantas de arroz que possuem
muitas paniculas podem apresentar enchimento de gréos desuniforme. Isto ocorre
pelo maior intervalo de floracdo entre as paniculas, influenciando principalmente a
qgualidade culinaria do arroz (MOHAPATRA; SARKAR; KAUANAR, 2009). Desta
forma, o melhorista deve encontrar o equilibrio ideal entre 0 nimero de paniculas e a
qualidade do arroz.

O comprimento de panicula apresenta relacdo indireta, na maioria das vezes,

com a produtividade, mas direta com a qualidade de graos, pois 0 seu tamanho pode
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afetar a translocacdo de fotoassimilados produzidos pela planta até as estruturas
reprodutivas (WANG; CHENG, 2004; DONG; BUHONG; XIAGZHOU, 2008).
Paniculas grandes podem ser desejadas sob o ponto de vista da produtividade, mas
também podem resultar em desuniformidade na qualidade dos graos produzidos
(JONGKAEWWATTANA; GENG, 2002).

O gendtipo BRS Queréncia apresentou entre os maiores valores genotipicos
para a variavel, variando de 24 a 27cm (Figuras 3.4A e 3.4B), sendo que essa
alteracdo se deve, provavelmente, as condicdes climaticas de cada safra
(FAGUNDES et al., 2005). Nenhuma linhagem foi superior a BRS Queréncia para este
carater, sendo que esta cultivar é, de fato, conhecida por apresentar longas paniculas.
Por outro lado, uma linhagem na geracao Fs (F64) e 28 na geracéo F7 foram inferiores
ao genitor de menor tamanho de panicula. Essas linhagens seriam passiveis de
descarte, porém, somente no caso desta variacdo no tamanho de panicula de fato
representar reducdo em potencial produtivo, o que nem sempre ocorre, devido a
mecanismos compensatorios nas plantas.

O numero de espiguetas férteis em arroz € um carater de natureza quantitativa
(MENDES et al., 2014). Condi¢des impostas pelo ambiente durante a fase reprodutiva,
mais precisamente no inicio dela, nos cinco dias que antecedem o florescimento
(meiose do grao de pdlen), influenciam na fertiidade das espiguetas (LIMA;
CRUSCIOL; MATEUS, 2010). Além disso, a quantidade de espiguetas depende do
comprimento e do niumero de ramificac6es da raquis e dos pontos de diferenciacédo
de espiguetas nas ramificacdes (GOES et al., 2016), sendo peculiar de cada gendtipo.
Este carater apresenta correlacéo positiva com a produtividade, revelando-se como
um dos componentes da produtividade que mais contribui para o incremento da
producao de graos (DALCHIAVON et al., 2012).
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Nenhuma linhagem foi superior ao genitor BRS Queréncia para numero de
espiguetas férteis em nenhuma das geracdes avaliadas (Figuras 3.5A e 3.5B). Ja, 73
linhagens foram inferiores a BRS Queréncia na geracao Fs e outras 127 na geracao
F7. Essas linhagens estariam passiveis de descarte em um programa de
melhoramento, especialmente caso também apresentem desempenho inferior para
outros caracteres. E importante ressaltar que a maioria dos resultados neste estudo
Sao expressos em comparagao com o desempenho do genitor BRS Queréncia, a qual,
de fato, representa o tipo de cultivar desenvolvida para as condi¢cdes do Rio Grande
do Sul, ambiente-alvo desta pesquisa. Nipponbare, por outro lado, € um genitor com
funcdo de melhorar as linhagens para uma série de caracteristicas.

O carater esterilidade das espiguetas é afetado principalmente por condi¢cdes
climaticas adversas, como alta e baixa temperatura, disponibilidade hidrica, condicbes
de solos salinos e doses incorretas de adubos. Estas condicdes podem se manifestar
durante todo o ciclo de desenvolvimento da planta, entretanto, a ocorréncia das
mesmas no periodo reprodutivo, torna os danos mais criticos, refletindo em perda na
produtividade (AVILA et al., 2010). Por outro lado, existe também importante
variabilidade genética no arroz para a tolerancia aos fatores que causam a esterilidade
de espiguetas. Além disto, a ocorréncia de esterilidade é comum em progénies
oriundas do cruzamento entre as subespécies indica e japonica. Isto ocorre devido ao
fenbmeno de isolamento p6s-zigotico, 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 genotipicas das
linhagens nas duas geracdes de cultivo para o carater esterilidade das espiguetas. E
possivel, de fato, constatar que o ambiente se mostra como importante influenciador
na variacao deste carater, dado pela semeadura tardia em Fster gerado valores mais
altos de intervalo de confianca. Na geracao Fe um total de 38 linhagens apresentaram
menos esterilidade que BRS Queréncia, ja na geracdo F7, um total de 66 linhagens. E
possivel verificar que 36 linhagens estdo em comum nas duas geracoes,
apresentando desempenho melhorado para o carater, as quais poderiam, dessa

forma, serem selecionadas.
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A produtividade de grdos do arroz € definida pelos seus componentes do
rendimento (TANG et al., 2013). Sendo o arroz um cereal importante para a seguranca
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
geracdo Fs um total de quatro linhagens foram superiores a BRS Queréncia para
massa total de graos por planta, com especial destaque para F135, com a maior média
genotipica. J& na geracdo F7, nenhuma linhagem foi superior a esse genitor.

A produtividade, assim como os demais caracteres agrondmicos avaliados
nesse estudo, apresenta heranca quantitativa e consequentemente sdo altamente
influenciados por condi¢cdes 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 selecdo de qualquer linhagem baseado no desempenho
superior em somente uma safra de cultivo traz o risco de uma sele¢ao pouco efetiva.
Desta forma, sugere-se que outro ano de avaliacbes seria necessario antes de se
selecionar qualquer linhagem deste estudo para produtividade, especialmente porque
também nao houve diferenca signiticativa entre familias e o genitor BRS Queréncia
para outros caracteres, tais como comprimento da panicula, por exemplo.

A qualidade de gréos, devido a sua importancia, vem ganhando espaco nos
programas de melhoramento. E um quesito imprescindivel na aceitacéo do produto
por parte do consumidor. A preferéncia nacional de consumo é pelo arroz branco
polido, na classe longo-fino (subespécie indica), e que apresentam gréos soltos e
macios apos o cozimento (STRECK et al., 2018). Além de preconizar um produto final
com rendimento satisfatorio de graos inteiros, grdos translicidos e sem manchas
(MONTEIRO et al., 2016).

A brancura vitrea € um carater de acentuada relevancia na qualidade de graos
de arroz (EDWARDS; JACKONS; MCCLUNG, 2017), sendo que, em muitos gréaos a
translucidez é interrompida por areas opacas do endosperma. Esta opacidade é
devido a um arranjo entre os granulos de amido e proteina de forma ndo compacta,
sendo o espaco 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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Ao analisar a figura 3.8A, observa-se que somente as linhagens F80, F90 e
F103 ndo apresentaram médias genotipicas superiores a do genitor de maior
translucidez (BRS Queréncia), sendo essas passiveis de descarte. Desta forma, todas
as outras linhagens sédo 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 genotipica.

Conforme a Instrugdo Normativa N° 6, de 16 de fevereiro de 2009, o grao
gessado pode ser definido como o grdo descascado e polido, sendo inteiro ou
quebrado, que apresente coloracdo totalmente opaca e semelhante ao gesso
(BRASIL, 2009). Sao categorizados em centro branco, branco leitoso e barriga branca,
dependendo da presenca do gesso no grao (ISHIMARU et al., 2009). A transparéncia
final e a rea gessada sdo determinadas pelos fotoassimilados acumulados durante
todo desenvolvimento do arroz (LONDERO et al., 2015). Existe elevada importancia
de efeitos genéticos na forma como ocorre o acumulo desses fotoassimilados na fase
de enchimento de gréos (SHI et al., 2002), o que permite que selecado seja realizada
sobre o caréter.

Em relacdo ao carater grdos gessados (Figura 3.8B), verifica-se que as
linhagens F27, F65, F77, F105, F125, revelaram média genotipica superior ao genitor
de maior média (Nipponbare), sendo estas passiveis de descarte, enquanto que as
demais nao diferiram de ambos 0s genitores. Para o carater grédos barriga branca
(Figura 3.9A), observa-se que nenhuma linhagem apresentou média genotipica
superior ao genitor Nipponbare, e somente a linhagem F77 obteve média genotipica
superior ao genitor BRS Queréncia, devendo essa ser descartada.

Para a comercializacdo do arroz observa-se a ocorréncia de defeitos. Os
defeitos sdo considerados como gerais ou graves, dependendo das consequéncias
representadas no produto de consumo. Os defeitos graves referem-se a
contaminagao do produto por materiais estranhos, grdos mofados e ardidos. Os
defeitos gerais referem-se a grdos manchados, picados, gessados, amarelos e
rajados. Os gréos rajados mesmo depois de polidos, apresentam estrias vermelhas,
e, para o caso de arroz branco, esta relacionado com a pureza genética do genatipo,
ou seja, se ha a presenca de arroz vermelho na amostra de grdos (CASTRO et al.,
1999).
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Na figura 3.9B observa-se que os valores genotipicos preditos para 0s graos
rajados foram baixos para a maioria das linhagens, especialmente em relacédo a média
genotipica do genitor BRS Queréncia. Ainda assim, a limpeza varietal de algumas
linhagens, como a F27 que apresentou um valor maior, seria uma pratica importante.
Este é, de fato, um procedimento imprescindivel a ser realizado em linhagens com
maior contaminacao genética e ao mesmo tempo mais promissoras e eventualmente
candidatas a testes para langcamento como cultivar.

A ocorréncia de grédos quebrados se da devido & composi¢ao genética de cada
genodtipo, além de também apresentar resposta sob a influéncia das condicbes
climaticas e praticas culturais, com grande destague aquelas relacionadas a colheita,
assim como os tipos de manejo pés colheita e beneficiamento. A presenca de gréos
quebrados em lotes de arroz € um carater altamente indesejavel, 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 genotipica menor que o genitor de menor média (Nipponbare) (Figura 3.10A),
revelando-se como promissoras para serem selecionadas, por apresentarem maior
rendimento de graos inteiros.

O arroz destinado a comercializacdo como grao para consumo se enquadra em
tipos, segundo a Instrucdo Normativa N° 6, de 16 de fevereiro de 2009 (BRASIL,
2009). A definicao dos tipos se embasa no percentual de ocorréncia de defeitos e no
percentual de grédos quebrados. Os tipos sdo expressos numericamente de um a
cinco. Para que seja considerado arroz tipo um, em uma amostra de 1000 g a
tolerancia de gessados é de 2%, rajados de 1% e quebrados 7,5%. Considerando,
portanto, neste trabalho a andlise de 10 g de gréos de cada familia, observa-se que a
maioria das linhagens se enquadram no tipo um para os caracteres graos gessados,
rajados e quebrados.

O teor de amilose no grédo de arroz esta correlacionado com propriedades que
conferem textura, cor, brilho, maciez, coesao, expansao e com o volume de absorcao
de agua (MINGOTTE; HANASHIRO; FORNASIERI FILHO, 2012), estando, assim,
diretamente relacionado com a aceitagcao do consumidor. Um alto teor de amilose no
endosperma permite que o0s graos se enquadrem na preferéncia brasileira de
consumo apos cozimento, ou seja, soltos e macios (BRUNO et al., 2017; JULIANO et
al., 1981).
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Na figura 3.10B observa-se que a linhagem F105, obteve o maior valor
genotipico em relacdo a grande parte das demais, superando inclusive a cultivar BRS
Queréncia, porém apresenta grdos curtos (Apéndice A), ndo atendendo a
necessidade do consumidor brasileiro em relagéo a classe do gréo. Por outro lado, as
linhagens com médias genotipicas menores que 0 genitor de menor média
(Nipponbare), em um total de 18 também se mostram como promissoras a serem
selecionadas, isto €, quando se visa um nicho de mercado exclusivo, voltado para os
tipos especiais. Destas 18 linhagens, sete apresentam gréos curtos e 11 apresentam
graos classificados como médios (Apéndice A). Os graos que apresentam baixo teor
de amilose, ap0s cozimento tornam-se macios, mas agquosoS € pegajosos
(MINGOTTE; HANASHIRO; FORNASIERI FILHO, 2012), e podem ser utilizados na
culinaria japonesa, como também na preparacéo de risotos (MAGALHAES JUNIOR
et al., 2012).

A selecdo de genitores, para a posterior conducado das geracfes segregantes,
constitui uma das etapas mais importantes em programas de melhoramento genético
vegetal, sendo a primeira no processo. A partir desta € que podera ser observado
sucesso nas proximas etapas, e consequentemente a eficiéncia do programa como
um todo, sendo, portanto, uma das decisdes de maior importancia a ser tomada pelo
melhorista (PEREIRA et al., 2007).

A disponibilidade de variabilidade genética para uso em cruzamentos torna-se
0 ponto chave para 0 sucesso no subsequente processo de selecdo. Apesar do
continuo esfor¢co da pesquisa e incontaveis trabalhos publicados, permanecem ainda
lacunas a serem elucidadas quanto ao alicerce cientifico da sele¢do de germoplasma-
base para programas de melhoramento, o que mantém a escolha de genitores como
um processo dificil 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 progénie com
expressiva variabilidade para diversas caracteristicas, permitindo a selecao linhagens

superiores.
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Finalmente, a partir do exposto ao longo desse capitulo, e conhecendo-se a
importancia do arroz no setor econdmico e social, e ainda considerando o desafio da
selecdo de gendtipos superiores com simultaneamente elevado desempenho
agrondmico e alta qualidade de gréos, tem-se clara a necessidade da aplicacao de
métodos acurados de selecdo em programas de melhoramento. Nesse sentido,
abordagens que utilizam das médias genotipicas pelo preditor BLUP, como a utilizada
neste trabalho, tém se revelado como promissoras para o melhoramento genético de
culturas de importancia economica (RESENDE, 2002).

3.4. Conclusodes

As linhagens de arroz estudadas, obtidas através do cruzamento entre BRS
Queréncia e Nipponbare, apresentam-se promissoras para melhoramento visando
qualidade de gréaos, porém merecem menor destaque quanto ao potencial produtivo.
A familia F5 apresenta a menor média genotipica para o teor de amilose, e a F105,
maior teor de amilose que as demais, e ambas revelam menor percentagem de graos
barriga branca, grdos quebrados e maior brancura vitrea. Essas linhagens revelam
potencial como candidatas a cultivares melhoradas ou para integrar blocos de

cruzamentos visando a obtencao de individuos superiores.
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4.1. Introducao

No Brasil, uma série de fatores limita a produtividade e a qualidade do arroz.
Dentre eles, podem ser citados 0s estresses bioticos (ataque de insetos-praga e
organismos fitopatogénicos) e abidticos (frio, seca, calor, inundacéo e salinidade). O
pais destaca-se como principal consumidor do cereal da América Latina, com 32 kg
pessoa! ano? (SOSBAI, 2018). Assim, percebe-se a importancia da cultura no cenario
nacional. De modo a atender as crescentes demandas por arroz, e levando em
consideracao a exigéncia cada vez maior por graos de elevada qualidade, € essencial
a obtencao de ganhos genéticos por parte dos programas de melhoramento, seja via
melhoramento convencional ou com auxilio da biotecnologia (STRECK et al., 2018).

Embora a utilizacdo de um restrito grupo de gendtipos geneticamente
semelhantes como genitores, pratica comum em programas de melhoramento
genético, reduza a base genética das populacbes de melhoramento, tém-se
observado incrementos significativos no potencial produtivo da cultura do arroz no
Brasil, nas ultimas décadas (BRONDANI et al.,, 2006; STRECK et al., 2018b).
Entretanto, ndo se pode subestimar o impacto negativo da reducéo da variabilidade
genética sobre os avancos do melhoramento. De fato, a existéncia de variabilidade
genética é fundamental em programas de melhoramento de qualquer espécie. Isto,
devido ao aumento da probabilidade da combinacdo de alelos favoraveis nas
progénies de cruzamentos. Além disso, uma populacdo com variabilidade genética
pode ser utilizada para a realizagdo de diversos estudos, como 0 mapeamento de
QTLs responsaveis por importantes caracteres agrondmicos. Sendo assim, a
caracterizagao desta torna-se imprescindivel (SANT’ANNA et al., 2015).

Para o melhorista € essencial conhecer a variabilidade genética da populagcao
com a qual esté trabalhando, principalmente no que diz respeito a distancia genética
(ALLARD et al., 1971). Logo, os métodos multivariados, tais como, analise de fatores
e metodos aglomerativos (como aplicado por NARDINO et al., 2017), e redes neurais
artificiais (utilizado por BARBOSA et al., 2011) podem ser aplicados na predicao da

distancia genética. Estas técnicas permitem unificar informacgdes, desta forma cada
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genaotipo sera representado por somente um valor referente as suas caracteristicas
analisadas (HOSAN et al., 2010; VAL et al., 2014).

Tais técnicas multivariadas demostraram eficiéncia no diagndéstico de
variabilidade genética em estudos com as culturas do algoddo (MENEZES et al.,
2008), aveia (VIEIRA; CARVALHO e OLIVEIRA, 2005), feijdo (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 relacdo a abordagem de
redes neurais artificiais, trabalhos realizados comprovaram a eficiéncia na avalicdo de
variabilidade genética em populacdes de retrocruzamento (SANT'ANNA et al., 2015),
divergéncia genética entre acessos de Carica papaya L. (BARBOSA et al., 2011),
linhagens parcialmente endogamicas de milho (SILVA, 2018) e entre acessos de
meldo (MELO, 2015).

A partir do exposto, o0 objetivo deste trabalho foi analisar a variabilidade
genética em uma populacdo de linhagens endogamicas recombinantes de arroz,
obtidas através de cruzamento indica x japonica, por meio de analises multivariadas
e redes neurais artificiais a partir de caracteres agrondmicos, visando dar subsidio a

selecéo de genitores para utilizacdo em programas de melhoramento.
4.2. Material e Métodos
4.2.1. Geno6tipos, manejo e delineamento experimental

O estudo iniciou-se no ano de 2010, com a formacdo de uma populacao
segregante de linhagens endogamicas recombinantes (RILs — do inglés Recombinant
Inbred Lines), através do cruzamento entre 0s genétipos BRS Queréncia (Oryza sativa
ssp. indica) X Nipponbare (Oryza sativa ssp. japonica). De modo a avancar geracoes
até a F7, foi empregado o método de conducdo SSD (Single Seed Descent), obtendo-
se 128 linhagens.

As linhagens foram conduzidas em um mesmo ambiente de cultivo, na safra de
2015/2016 na Estacdo Experimental Terras Baixas. Estacdo esta pertencente a
Embrapa Clima Temperado, localizada nas coordenadas geograficas, 31°48'49” de
latitude Sul e 52°28'20” de longitude Oeste, no municipio do Capao do Leéo, 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 0s
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genitores (BRS Queréncia e Nipponbare) dispostos em quatro repeticées (RAMALHO
et al., 2012).

A parcela experimental consistiu-se em uma linha de 1,5 metros de
comprimento, espagada de 0,30 metros, sendo cada RIL e os genitores (testemunhas)
compostos por 15 plantas. A adubacéo basica foi de 300 kg.ha! de NPK (05-20-20) e
60 kg.ha' de nitrogénio na forma de ureia, aplicada em cobertura no inicio do
afilhamento. A altura da lamina de agua variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o inicio da
submerséo do solo aos 30 dias apdés a emergéncia das plantulas. Praticas de manejo
cultural, como controle de plantas daninhas, doencas e insetos-praga foram realizadas
de acordo com as recomendacdes para o arroz irrigado no Sul do Brasil (SOSBAI,
2014).

4.2.2. Caracteres avaliados

Um total de oito caracteres agronémicos foram avaliados na geracao F7:

A campo, foram avaliados: estatura de plantas (AP, em cm), obtido através da
afericdo individual de dez plantas da linha, utilizando uma régua graduada, medindo
a distancia do solo até a espigueta mais alta da planta e; dias para o florescimento
(DF, em dias), numero de dias da semeadura até o florescimento de 50% das
paniculas de cada linha

Ao final do ciclo reprodutivo, dez plantas de cada linhagem foram colhidas
individualmente. Mensurou-se 0s caracteres: comprimento da panicula (CP, em cm),
obtido através de uma régua graduada; numero de paniculas por planta (NPP, em
unidades), obtido através da contagem do numero de paniculas viaveis por planta;
namero de espiguetas férteis por panicula (NEF, em unidades), mensurou-se o
namero de espiguetas férteis contidas em cada panicula; numero de espiguetas
estéreis por panicula (NEE, em unidades), obtido através da contagem do numero de
espiguetas estéreis em cada panicula; massa de cem grdos (MCG, em @), obtida a
partir da contagem do niumero de cem grdos onde mensurou-se sua massa, € massa
total de graos produzidos por planta (MTG, em @), obtida através da afericdo da massa

dos gréos contidos nas espiguetas férteis da planta.
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4.2.3. Analises estatisticas

Os dados foram submetidos a analise de modelos mistos utilizando o conjunto
REML/BLUP.

As caracteristicas consideradas no processamento da andlise de fatores,
UPGMA, tocher, k-means e mapas auto-organizaveis de kohonen foram as médias
genotipicas, estimadas pelo procedimento BLUP, dos caracteres avaliados.

Utilizou-se o modelo, y= XpLanTa + Zum + € Nas analises estatisticas, em que,
y: é 0 vetor de dados;

PLANTA: € 0 vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média
geral;

um: € 0 vetor dos efeitos genotipicos das familias (assumidos como aleatorios);

e: é o vetor de erros ou residuos (aleatorios).

Para os efeitos aleatérios das familias e dos residuos assumiram-se 0S
seguintes pressupostos das distribuicdes de probabilidade: 11D ~ N(0, 6°) .

As letras mailsculas X e Z representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos. As andlises estatisticas foram realizadas no software SAS (SAS 9.4)
e Genes (2013).

4.3. Resultados e discussao

Dentre os diferentes métodos que podem ser utilizados para determinar o quéo
distante geneticamente uma populacdo ou genoétipo € de outro, estdo, com especial
destaque, as analises multivariadas. Estas andlises permitem unificar mdltiplas
informagdes de um conjunto de gendtipos em uma variavel complexa (MOREIRA et
al., 2009). Dentre esses métodos, a andlise de fatores € utilizada para a identificacéo
de grupos de variaveis inter-relacionadas e assim, para a redu¢do do numero dessas
(ARSHAD et al.,, 2010; VICINI, 2005). Essa analise revelou a distribuicdo 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 Yy) contribuiram para explicar a variacdo das linhagens, com menor grau de
semelhanca entre fatores. E possivel verificar que ndo houve a formac&o de grupos
homogéneos e separados, mas, a sobreposicdo de linhagens. No entanto,
visualmente, as linhagens 60, 36, 128, 17, 108 e o genitor BRS Queréncia (2)

revelaram-se mais distantes geneticamente em relacdo as demais.
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Figura 4.1. Analise fatorial demostrando o padrao de distribuicdo espacial da variabilidade genética
das 128 linhagens analisadas, e dos genitores Nipponbare (1, em azul) e BRS Queréncia (2, em
vermelho). CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.

O método de otimizacdo de Tocher constitui uma técnica de agrupamento
simultaneo, que realiza a separacao dos individuos em grupos, de uma s6 vez (CRUZ;
REGAZZI e CARNEIRO, 2014). Para realizar a analise € necesséria a obtencéo da
matriz de dissimilaridade, responsavel por identificar o par de individuos mais
similares, formando o primeiro grupo. A partir dai serd avaliada a possibilidade de
inclusdo de novos individuos, tendo-se como critério a distancia entre os grupos. A
distancia média intragrupo deve ser menor que a distancia média intergrupo (CRUZ;
CARNEIRO, 2006).

Neste trabalho, o método de agrupamento de Tocher, com base na matriz de
distancia Euclidiana, permitiu a formacgdo de quatro grupos (Figura 4.2). A maior
distancia intergrupos observada foi entre os grupos G3 e G4. O grupo G1 foi o que
obteve maior distancia média intragrupo, por apresentar 125 linhagens agrupadas.
Para os demais grupos ndo foi possivel estimar estas distancias, por possuirem
somente um representante cada. Em estudos de divergéncia genética em pimenta

(Capsicum sp.), aplicando o método de Tocher, também foram obtidos quatro grupos
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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
divergéncia genética entre as linhagens pelo método de Tocher, visto que a maioria
esta contida em apenas um grupo.

d34 = 1.45

1

BRS
Queréncia

\ A
d14-/1.18 d23's 13 d23=/1.39

a1 -\',6//' \d2240
o ‘L d12 = 1.01 S .

Figura 4.2. Formacdo dos grupos das 128 linhagens analisadas e as distancias intragrupos e
intergrupos, segundo o método de Tocher. Em caixa verde estd o numero de genotipos contidos em
cada grupo e em caixa laranja, a identificagdo do genétipo. CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.

O método de Tocher se utiliza de um critério global de agrupamento, com a
caracteristica de frequentemente formar grupos com apenas um individuo. Nos grupos
com apenas uma linhagem, infere-se que tenham maior dissimilaridade em relagéo as
demais, uma vez que, este agrupamento tem influéncia das distancias das linhagens
ja agrupadas (VASCONCELOS et al., 2007).

Nos meétodos hierarquicos de agrupamento, para que seja estabelecido um
dendograma (arvore de agrupamento), as linhagens sédo agrupadas por um processo
gue se repete em varios niveis. O UPGMA constitui-se de um método ndo ponderado
de agrupamento aos pares. Utiliza-se das médias aritméticas das medidas de
dissimilaridade e evita caracteriza-la por valores extremos, sendo eles maximos ou
minimos (SOKAL; MICHENER, 1958).

No presente trabalho, a analise de UPGMA permitiu a formagdo de um
dendrograma em que as linhagens e os genitores foram agrupados em dez grupos
distintos (Figura 4.3). O genitor Nipponbare (1) foi incluido no grupo I, juntamente com
31 linhagens. O genitor BRS Queréncia (2) foi incluido no grupo I, juntamente com

uma unica linhagem. Estes resultados comprovam a variabilidade genética existente
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entre 0s genitores, como também, a eficacia dos caracteres avaliados para a
diferenciacdo 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 formacéo de
grupos com individuos isolados, pelo método UPGMA. Além disso, demostraram ser
um meétodo interessante para identificacdo e selecdo de individuos com maior
divergéncia para posteriores cruzamentos, onde podera ocorrer uma maior

complementariedade alélica.
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Figura 4.3. Dendrograma obtido pelo método UPGMA para o agrupamento de 128 linhagens
provenientes do cruzamento entre os genitores Nipponbare (1) e BRS Queréncia (2). CGF,
FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.

O método k-means é considerado ndo hierarquico, o qual procura alocar os

elementos de dados em grupos preliminarmente definidos, que representam o0s
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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 € formado, isto aumenta a
homogeneidade dentro de cada grupo e simultaneamente aumenta a diferenca 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 € reduzir a distancia
entre cada ponto e o seu respectivo centroide (HAIR et al., 2009).

De acordo com a andlise de agrupamento pelo método de k-means, as
linhagens foram alocadas em trés grupos, sendo possivel se verificar graficamente o
perfil de distribuicdo dos centroides de cada grupo (Figura 4.4). As linhagens 60
(Grupo 1), 128, 129 e 17 (Grupo Il), 108 e o gendtipo BRS Queréncia (2) (Grupo IlI)
sdo as mais dispersas. Na figura € possivel observar que estas estdo mais distantes
de seus grupos, quando comparadas as demais.
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Figura 4.4. Agrupamento de 128 linhagens provenientes do cruzamento entre 0s genitores Nipponbare
(1, em azul) e BRS Queréncia (2, em vermelho), segundo o método de k-means. CGF, FAEM/UFPel,
Pelotas, RS, 2020.

As redes neurais de Kohonen ou mapas auto-organizaveis (SOM, do inglés,
Self Organized Maps), séo utilizadas principalmente para analises de agrupamentos

e possuem a vantagem de trabalhar com dados néo lineares. Devido a sua estrutura
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nao linear podem capturar caracteristicas mais complexas dos dados. Apresentam-
se, portanto, como um diferencial quando comparadas com as técnicas estatisticas
tradicionais (GALVAO et al., 1999; TIWARI; MISRA, 2011). Sendo que a maior
vantagem esta no fato de as redes neurais artificiais ndo requererem informacoes
detalhadas sobre os processos fisicos do sistema a ser modelado (PEIXOTO et al.,
2015; SUDHEER et al., 2003). Técnicas de analise de agrupamento, como as redes
neurais artificiais, tem por objetivo dividir um grupo original de observac¢des em varios
grupos. Possibilita a homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre
grupos.

Na figura 4.5 é possivel observar como se distribuiram as 128 linhagens nos
seis grupos formados pelas redes neurais artificiais. Destaca-se que 0s genitores
Nipponbare (1) e BRS Queréncia (2) estabeleceram-se em grupos diferentes,
comprovando a divergéncia entre eles, fator indispensavel na formacdo desta
populacao. Os centroides Il e VI apresentaram 24 linhagens cada, os | e Il 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 sdo as: 36, 60 e 33 (Centroide VI), 108 (Centroide 1V), estando
Nno mesmo grupo que o genitor BRS Queréncia (2), e as linhagens 128 e 17 (Centroide
). 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 selecéo de
linhagens divergentes, alocadas em diferentes grupos, que podem ser utilizadas em
programas de melhoramento genético. Desta forma, a probabilidade de obter

genotipos superiores € maior (BARBOSA et al., 2011).
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Figura 4.5. Agrupamento de 128 linhagens provenientes do cruzamento entre 0s genitores Nipponbare
(1, em azul) e BRS Queréncia (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
otimizacdo de Tocher e 0 agrupamento hierarquico UPGMA demostraram semelhanca
de agrupamento em somente um grupo. O grupo IV do método de Tocher é formado
pela mesma linhagem do grupo VIl no método UPGMA, sendo ela a linhagem 60. Em
relacdo aos métodos no geral ndo houve expressiva semelhanca nos agrupamentos.
Entretanto, a linhagem 108 e o genitor BRS Queréncia (2) sdo 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 analise de fatores revelou estas mesmas linhagens mais dispersas
na figura, inferindo sobre a distancia genética em relacdo as demais. Os padrbes
referentes aos agrupamentos das linhagens dependem das premissas intrinsecas de
cada método de agrupamento. Entretanto, as analises se complementam no que diz
respeito a seguranca dos resultados obtidos, para a sele¢éo de genétipos dissimilares
(CARGNELUTTI FILHO et al., 2008).

A analise de fatores e as analises de agrupamento fornecem ferramentas
multivariadas interessantes para a exploracdo de relacbes de similaridade entre
genotipos e/ou variaveis (ANAND; PADMANABHAM; GOVARDHAN, 2014). Sao duas
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técnicas complementares, principalmente na interpretacdo dos resultados obtidos.
Quando ha a coincidéncia dos resultados pela anédlise de fatores e de agrupamento,
uma confirma a outra.

Os resultados alcancados pelas anélises multivariadas, principalmente pelos
métodos UPGMA, k-means e redes neurais de Kohonen, indicam que a populacao
revelou variabilidade genética para os caracteres avaliados. Constata-se, portanto,
gue pode ser utilizada em estudos para deteccdo de QTL relacionados aos caracteres
avaliados neste trabalho. Em relagcdo as linhagens analisadas, observa-se que
apresentam ampla variabilidade genética, e algumas, as mais distantes, sao

promissoras a serem utilizadas em futuros trabalhos de melhoramento.
4.4. Conclusbes

A populagdo de linhagens endogamicas recombinantes revela variabilidade
para os caracteres avaliados.

As linhagens 17 e 128, assim como 108 e o genitor BRS Queréncia, sdo os
gendtipos mais similares entre si, enquanto que os mais distantes geneticamente da

maioria dos demais séo as linhagens, 17, 60, 108 e 128.
4.5. Referéncias bibliograficas

ALLARD, R.W. Principios do melhoramento genético das plantas. Sdo Paulo:
Edgard Blicher, 1971. 381 p.

ALENCAR, B. J. de; BARROSO, L. C.; ABREU, J. F. de. Analise Multivariada de
Dados no Tratamento da Informacdo Espacial: uma abordagem com analise de
Agrupamentos. Revista Iberoamericana de Sistemas, Cibernética e Informatica,
v.10, n.2, p.6-12, 2013.

ANAND, S.; PADMANABHAM, P; GOVARDHAN, A. Application of Factor Analysis to
k-means Clustering Algorithm on Transportation Data. International Journal of
Computer Applications, v. 95, n.15, p.40-46, 2014.

AREIAS, R. G. B. M.; PAIVA, D. M.; SOUZA, S. R.; FERNANDES, M. S. Similaridade
genética de variedades crioulas de arroz, em funcéo da morfologia, marcadores RAPD
e acumulo de proteina nos graos. Bragantia, v.65, n.1, p.19-28, 2006.

ARSHAD, M.; AYUB KHAN, M.; JADOON, S. A.; MOHMAND, A. S. Factor analysis in
sunflower (Helianthus annuus L.) to investigate desirable hybrids. Pakistan Journal
of Botany, v.42, n.6, p.4393-4402, 2010.



110

BARBOSA, C. D.; VIANA, A. P.; SILVA, S.; QUINTAL, R.; PEREIRA, M. G. Artificial
neural network analysis of genetic diversity in Carica papaya L. Crop Breeding and
Applied Biotechnology, v.11, n.3, p.224-231, 2011.

BENITEZ, L. C.; RODRIGUES, I. C. S.; ARGE, L. W. P.; RIBEIRO. M. V.; BRAGA, E.
J. B. Andlise multivariada da divergéncia genética de gendétipos de arroz sob estresse
salino durante a fase vegetativa. Revista Ciéncia Agronémica, v.42, n.2, p.409-416,
2011.

BERTAN, I|.; CARVALHO, F. I. F.; COSTA DE OLIVEIRA, A.; BENIN, G.; VIEIRA, E.
A.; VALERIO, I. P. Morphological, pedigree, and molecular distances and their
association with hybrid wheat performance. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v.44,
n.2, p.155-163, 2009.

BRONDANI, C.; BORBA, T. C. O.; RANGEL, P. H. N.; BRONDANI, R. P. V.
Determination of genetic variability of traditional varieties of Brazilian rice using
microsatellite markers. Genetics and Molecular Biology, v.29, n.4, p.676-684, 2006.

CARGNELUTTI FILHO, A.; RIBEIRO, N. D.; REIS, R. C. P.; SOUZA, J. R.; JOST, E.
Comparacédo de métodos de agrupamento para o estudo da divergéncia genética em
cultivares de feijdo. Ciéncia Rural, v.38, n.8, p.2138-2145, 2008.

CEOLIN, A. C. G.; GONCALVES-VIDIGAL, C.; VIDIGAL FILHO, P. S.; KVITSCHAL,
M. V.; GONELA, A.; SCAPIM, C. A. Genetic divergence of the common bean
(Phaseolus vulgaris L.) group Carioca using morpho-agronomic traits by multivariate
analysis. Hereditas, v.144, p.1-9. 2007.

COIMBRA, R. R.; MIRANDA, G. V.; CRUZ, C. D.; MELO, A. V.; ECKERT, F. R.
Caracterizacao e divergéncia genética de populacées de milho resgatadas do Sudeste
de Minas Gerais. Revista Ciéncia Agronémica, v.41, n.1, p.159-166, 2010.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados
ao melhoramento genético. 3. ed. Vigosa: UFV, v.1, 2014. 480p.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao
melhoramento genético. v.2. ed. Vigosa: UFV, 2006. 585p.

FARIA, P. N.; CECON, P. R.; SILVA, A. R.; FINGER, F. L.; SILVA, F. F.; CRUZ, C.D;
SAVIO, F. L. Métodos de agrupamento em estudo de divergéncia genética de
pimentas. Horticultura Brasileira, v.30, p.428-432, 2012.

GALVAOQ, C. O.; VALENCA, M. J. S.; VIEIRA, V. P. P. B.; DINIZ, L. S.; LACERDA, E.
G. M.; CARVALHO, A. C. P. L. F.; LUDERMIR, T. B. Sistemas inteligentes:
Aplicacbes a recursos hidricos e ciéncias ambientais. Porto Alegre:
UFRGS/ABRH, 1999. 246p.

HAIR, J. F.; BLACK, W.; BABIN, B.; ANDERSON, R. E.; TATHAM, R. L. Anélise
Multivariada de dados. Editora Bookman, Porto Alegre, 62 ed., 2009. 688p.



111

HOSAN, S. M.; SULTANA, N.; IFTEKHARUDDUALA, K. M.; AHMED, M. N. U.; MIA,
S. Genetic divergence in landraces of Bangladesh rice (Oryza sativa L.). The
Agriculturists, v.8, n.2, p.28-34, 2010.

LOPES, L. A.; PELUZIO, J. M.; AFFERRI, F. S.; CARVALHO, E. V. Variabilidade
genética entre cultivares de soja, quanto ao rendimento de 6leo, no estado do
Tocantins. Comunicata Scientiae, v.5, n.3, p.279-285, 2014.

MARTINS, A. F.; ZIMMER, P. D.; COSTA DE OLIVEIRA, A.; CARVALHO, F. F. |;
VIEIRA, E. A.; CARVALHO, M. F.; MARTINS, L. F.; FONSECA, F. S. Variabilidade
para caracteres morfologicos em mutantes de arroz. Ciéncia e Agrotecnologia, v.26,
n.6, p.1215-1223, 2005.

MELO, S. B. Divergéncia genética em acessos de meldo utilizando redes neurais
artificiais. 2015. 72 f. Tese (Doutorado em Agronomia) - Universidade Federal Rural
do Semi-Arido, Mossoro, 2015.

MENEZES, I. P. P.; HOFFMAN, L. V.; ALVES, M. F.; MORELLO, C. L.; BARROSO,
P. A. V. Distancia genética entre linhagens avancadas de germoplasma de algodao
com uso de marcadores de RAPD e microssatélites. Pesquisa Agropecuaria
Brasileira, v.43, n.10, p.1339-1347, 2008.

MOREIRA, R. M. P.; FERREIRA, J. M.; TAKAHASHI, L. S. A.; VASCONCELOS, M.
E. C.; GEUS, L. C.; BOTTI, L. Potencial agronémico e divergéncia genética entre
genatipos de feijao-vagem de crescimento determinado. Semina: Ciéncias Agrarias,
v.30, n.1, p.1051-1060, 2009.

NARDINO, M.; BARETTA, D.; CARVALHO, I. R.; FOLLMANN, D. N.; FERRARI, M.;
PELEGRIN, A. J.; SZARESKI, V. J.; KONFLANZ, V. A.; SOUZA, V. Q. Divergéncia
genética entre gendtipos de milho (Zea mays L.) em ambientes distintos. Revista de
Ciéncias Agrarias, v.40, n.1, p.164-174, 2017.

NEITZKE, R. S.; BARBIERI, R. L.; RODRIGUES, W. F.; CORREA, I. V.; CARVALHO,
F. I. F. Dissimilaridade genética entre acessos de pimenta com potencial ornamental.
Horticultura Brasileira, v.28, p.47-53, 2010.

OLIVEIRA, T. C. Divergéncia genética e correlacéo entre caracteres de genoétipos
de sorgo sacarino naregido de Caceres-MT. 2015. 89 f. Dissertacdo (Mestrado em
Genética e Melhoramento de Plantas) - Universidade do Estado do Mato Grosso,
Cérceres, 2015.

PEIXOTO, L. A.; BHERING, L. L.; CRUZ, C. D. Artificial neural networks reveal
efficiency in genetic value prediction. Genetics and molecular research: GMR, v. 14,
p. 6796, 2015.

RAMALHO, M. A. P.; SANTOS, J. B.; PINTO, C. A. B. P.; SOUZA, E. A;
GONCALVES, F. M. A.; PINTO, J. C. S. B. P. Genética na Agropecuaria. 5 ed.
Lavras, Minas Gerais: UFLA, 2012, 565p.



112

SANT'ANNA, I. C.; TOMAZ, R. S.; SILVA, G. N.; NASCIMENTO, M.; BHERING, L. L.;
CRUZ, C. D. Superiority of artificial neural networks for a genetic classification
procedure. Genetics and Molecular Research, v.14, n.3, p.9898-9906, 2015.

SILVA, D. F. G.; DE JESUS COELHO, C.; ROMANEK, C.; GARDINGO, J. R.; DA
SILVA, A. R.; GRACZYKI, B. L.; OLIVEIRA, E. A. T.; MATIELLO, R. R. Dissimilaridade
genética e definicdo de grupos de recombinacdo em progénies de meios-irmaos de
milho-verde. Bragantia, v,75, n.4, p.401-410, 2016.

SILVA, E. F.; GUIMARAES, J. F. R.; MOURA, R. R.; SILVA, V. A. C. Divergéncia
fenotipica entre genotipos de arroz de terras altas. Revista Brasileira de Ciéncias
Agrérias, v.6, n.2, p.280-286, 2011.

SILVA, P. C. Divergéncia genética entre linhagens parcialmente endogamicas de
milho pipoca por métodos multivariados e redes neurais artificiais. 2018. 86 f.
Dissertacdo (Mestrado em Agronomia) - Universidade Federal da Grande Dourados,
Dourados, 2018.

SOKAL, R. R.; MICHENER, C. D. A statistical method for evaluating relationships.
University of Kansas Science Bulletin, v.38, n.22, p.1409-1448, 1958.

SOSBAI- Sociedade Sul-Brasileira de Arroz Irrigado. Arroz irrigado:
Recomendacfes Técnicas da Pesquisa para o Sul do Brasil. Santa Maria:
SOSBAI, 2014. 192p.

SOSBAI- Sociedade Sul-Brasileira de Arroz Irrigado. Arroz irrigado:
Recomendacgfes Técnicas da Pesquisa para o Sul do Brasil. Cachoeirinha:
SOSBAI, 2018. 205p.

STRECK, E. A.; FACCHINELLO, P. H. K.; AGUIAR, G. A.; KRUGUER, T. K
MAGALHAES JUNIOR, A. M. Distancia genética entre cultivares de arroz irrigado em
experimentos conduzidos a campo e em casa de vegetacdo. Revista de Ciéncias
Agroveterinarias, v.17, n.4, p.505-515, 2018a.

STRECK, E. A.; AGUIAR, G. A.; MAGALHAES JUNIOR, A. M.; FACCHINELLO, P. H.
K.; COSTA DE OLIVEIRA, A. Variabilidade fenotipica de genétipos de arroz irrigado
via analise multivariada. Revista Ciéncia Agrondémica, v.48, n.1, p.101-109, 2017.

Colocar aqui a citagao do artigo do Streck na Crop Science (eu inclui no texto). Tem
gue ser 2018b.

SUDHEER, K. P.; GOSAIN, A. K.; RAMASASTRI, K. S. Estimating actual
evapotranspiration from limited climatic data using neural computing technique.
Journal of Irrigation and Drainage Engineering, v.129, n.3, p.214-218, 2003.

TIWARI, M.; MISRA, B. Application of Cluster Analysis in Agriculture — A Review
Article. International Journal of Computer Applications, v.36, n.4, p.43-47, 2011.



113

VAL, B. H. P.; FERREIRA JR. J. A;; BIZARI, E. H.; DI MAURO, A. O.; TREVISOLI, S.
H. U. Diversidade genética de genétipos de soja por meio de caracteres
agromorfoldgicos. Ciéncia & Tecnologia Jaboticabal, v.6, n.1, p.72-83, 2014.

VANNIARAJAN, C.; VINOD, K. K.; PEREIRA, A. Molecular evaluation of genetic
diversity and association studies in rice (Oryza sativa L.). Journal of Genetics, v.91,
n.1, p.9-19, 2012.

VASCONCELOS, E. S.; CRUZ, C. D.; BHERING, L. L.; RESENDE JUNIOR, M. F. R.
Método alternativo para andlise de agrupamento. Pesquisa Agropecuéria Brasileira,
v.42,n.10, p.1421-1428, 2007.

VIEIRA, E. A.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, A. C. Comparacao entre medidas e
distancia genealdgica, morfoldgica e molecular em aveia em experimentos com e sem
a aplicacao de fungicida. Bragantia, v.64, n.1, p.51-60, 2005.

VICINI, L. Andlise multivariada da teoria a préatica. Santa Maria: UFSM, CCNE,
2005. 215p.



114

Considerac0es finais

A identificacdo de genodtipos superiores dentro de um programa de
melhoramento é considerada uma tarefa complexa e ardua. Isto se deve a grande
parte dos caracteres de interesse do melhorista ser de natureza quantitativa. Os
caracteres quantitativos sdo controlados por um grande namero de genes, sendo
altamente influenciados pelo ambiente e podendo apresentar baixa herdabilidade. A
dificuldade do trabalho encontra-se nesta parte. Aléem disto, é imprescindivel haver em
um programa de melhoramento, variabilidade genética. Esta, por sua vez, auxilia na
formacdo de uma populacdo segregante promissora, que pode ser utilizada para
diversas finalidades em estudos a campo e analises de biologia molecular.

Neste sentido, a pesquisa utilizou uma populacdo de linhagens endogamicas
recombinantes (RILs) de arroz, provenientes do cruzamento intersubespecifico indica-
japonica para ampliar o conhecimento acerca de correlacgdes lineares genotipicas e
fenotipicas, correlacdes candnicas, utilizacdo de modelos mistos (BLUP) para selecéo
de gendtipos promissores e analises multivariadas para caracterizacéo da divergéncia
genética dessa populacéo.

Estudos que envolvem associacdes entre 0s caracteres e/ou grupos de
caracteres, principalmente entre os agronémicos e os de qualidade de graos, podem
auxiliar na selecéo indireta. Devido a isto, € possivel, utilizar-se de um caractere de
facil mensuracao para selecionar aquele cujo é de interesse e dificil avaliacdo. Além
disso, quando se diz respeito a grupos de caracteres é possivel associar
fenotipicamente varios caracteres em diferentes unidades, com as correlacdes
canénicas.

A populagéo 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 sdo a F5 e a F105. De acordo com a divergéncia genética as linhagens F17
e F128, assim como F108 e o genitor BRS Queréncia apresentam-se mais similares
entre si, e as linhagens F17, F60, F108 e F128 s&o as mais distantes das demais.
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Apéndice A - Tabela de classificagcdo da dimensdo dos grédos de 40 linhagens
endogamicas recombinantes provenientes do cruzamento entre os genoétipos
BRS Queréncia e Nipponbare. CGF, FAEM/UFPel, Pelotas, RS, 2020.

Linhagens de arroz Classe (dimenséo)
BRS Queréncia 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
Fo4 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




