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Resumo

SILVA, Raissa M. da. Caracterizacdo de linhagens endogamicas
recombinantes em arroz. 2016. 76f. Dissertacdo (Mestrado) — Programa de
Pé6s-Graduacdo em Agronomia. Universidade Federal de Pelotas, Pelotas —
RS, 2016.

O arroz é uma cultura que apresenta grande importancia econbmica,
principalmente no Rio Grande do Sul, por ser o responsavel mais de 70% da
producdo nacional. Programas de melhoramento elevam esforcos para
identificar genaotipos superiores com caracteristicas agronémicas desejaveis,
utiizando métodos como a hibridacdo, que objetiva formar populacdes
segregantes e com variabilidade genética. A identificacdo de gendtipos
superiores é uma tarefa complicada, principalmente porque os caracteres de
importancia agronémica sdo quantitativos, controlados por um grande namero
de genes e altamente influenciados pelo ambiente. Com isso as estratégias
para verificar a variabilidade genética de uma populacéo, a predicdo da por¢cao
realmente herdavel e o ganho por selecdo do carater de interesse tornam-se
ferramentas promissoras e de grande valia para o0s programas de
melhoramento genético de arroz. Este estudo propfe analisar a distribuicdo
das progénies de arroz em relagcdo aos genitores, verificando a possibilidade
de identificar familias transgressivas para planejar e direcionar futuras selecfes
com auxilio do ganho por selecdo e a herdabilidade do carater. Foram
realizados cruzamentos reciprocos entre BRS Queréncia (Oryza sativa sp.
indica) e Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica), obteve-se 121 e 160 plantas
hibridas F; de cada cruzamento e os avan¢os de geracdo conduzidos no
campo experimental da estacdo Embrapa Clima Temperado (ETB), Capéo do
Ledo — RS, até a geracdo Fg, juntamente com os genitores. O delineamento foi
de blocos incompletos com testemunhas intercalares dispostos em quatro
repeticbes. Com o0s cruzamentos é possivel obter familias segregantes
transgressivas em ambas dire¢Ges para todos os caracteres analisados, e o
cruzamento utilizando Nipponbare como genitor materno possibilita maior

segregacédo. A familia F10 do cruzamento utilizando Nipponbare como genitor



materno e a familia F36 do cruzamento utilizando BRS Queréncia como genitor

materno, sdo promissoras e devem ser avaliadas em ensaios preliminares.

Palavras-chave: Oryza sativa L., cruzamento reciproco, classes fenotipicas,

componentes da variancia.



Abstract

SILVA, Raissa M. da. 2016. 76f. Characterization of inbred lines in rice.
Dissertation (Master of Science) - Programa de Pds-Graduacdo em Agronomia.
Universidade Federal de Pelotas, Pelotas — RS, 2016.

Rice is a crop that has great economic importance, especially in Rio Grande do
Sul, being responsible for almost 70% of national production. Breeding
programs increase efforts to identify superior genotypes with desirable
agronomical traits, using methods such as hybridization, which aims to form
segregating populations and increase genetic variability. The identification of
superior genotypes is a complicated task, especially because the traits of
agronomic importance are quantitative, controlled by a large number of genes
and highly influenced by the environment. Thereby, the strategies to verify the
population genetic variability, the prediction of the truly heritable fraction and the
gain by selecting the target trait become promising and valuable tools for rice
breeding programs. This study aims to analyze the distribution of rice progenies
regarding genitors, to verify the possibility of identifying transgressive families to
plan and direct future selections with the help of the gain by selection and trait
heritability. Reciprocal crosses between BRS Queréncia (Oryza sativa sp.
indica) and Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica) were performed, generating
121 and 160 hybrid F; plants of each cross and the generation advances
conducted in the experimental field of Embrapa Clima Temperado (ETB),
Capao do Ledo — RS, to the Fg generation, together with parents. The design
was incomplete blocks with intercalated checks in four replications. With the
crosses, it was possible to get transgressive segregating families in both
directions for all analyzed characters, and the cross using Nipponbare as
female allows greater segregation. The F10 family from the cross N x Q, and
the F36 family from the cross Q x N, were superior and should be further

evaluated in trials.

Key-words: Oryza sativa L., reciprocal crosses, classes fenotypes classes,

variance components.
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Introducéo geral

Um dos cereais mais consumidos do mundo é o arroz, sendo a maior
taxa de consumo observada nos paises em desenvolvimento. Cultivado em
mais de 148 milhGes de hectares, nos mais variados ecossistemas, fato este
permitido pelo processo evolutivo que auxiliou sua adaptacdo as diferentes
condicdes edafoclimaticas (Terra et al., 2013). Pela sua importancia
agrondmica, econdmica e social, programas de melhoramento buscam o
desenvolvimento de genotipos superiores com caracteres agronémicos,
industriais e culinarios de interesse, e ainda elevada performance produtiva,
gue atendam as necessidades e preferéncia dos consumidores (Terres et al.,
2004).

O arroz foi o segundo cereal mais produzido no Brasil na safra
2014/2015, com uma producédo de 12 milhdes de toneladas numa area de
2.295,1 mil ha. Na safra 2015/2016, a producao do arroz decresceu, ficando
em torno de 10 milhdes de toneladas, isso ocorreu devido a reducdo da area
plantada e as condicfes climaticas, porém, a produtividade aumentou em 1,5%
em relacdo a safra passada (CONAB, 2016). Esse progresso positivo nha
produtividade é consequéncia da recomendacdo de cultivares com elevado
potencial produtivo (Magalhdes Junior et al., 2015), que gracas aos esfor¢cos de
programas de melhoramento em introduzir alelos favoraveis na cultura,
conseguem cada vez mais respostas positivas.

A produtividade de grdos, uma das caracteristicas mais almejadas para
o incremento é considerada complexa, controlada por um grande nimero de
genes, apresentando heranca quantitativa, por depender da interacdo de varios
componentes de producédo e ser altamente influenciada pelo ambiente (Boldieri
et al.,, 2010). Os componentes de producdo também sdo enquadrados como
quantitativos, com isso, a identificacdo de gendtipos superiores, que se
adequam ao idedtipo agronémico torna-se uma tarefa complicada (Carvalho et
al., 2001).

A hibridacdo mostra-se como ferramenta estratégica para auxiliar na
ampliacdo da variabilidade genética, formando populacdes segregantes que
apresentam maior frequéncia de recombinantes por ter variacdo continua e isto
contribui para sucessos com a selecao e progresso genético (Reis et al., 2004).

Além disso, a identificagdo de transgressivos nessas populacdes segregantes
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ajuda a nortear as decisdes e o planejamento de futuras sele¢cbes, em busca
de gendtipos superiores.

Conhecer os componentes que estdao envolvidos na manifestacdo do
fendtipo é outra estratégia utilizada em programas de melhoramento buscando
otimiza-lo, pois através da predicdo dos componentes da variancia torna-se
possivel verificar a por¢do realmente herdavel de cada carater, o que favorece
a identificacdo de genoétipos promissores, além de prever os ganhos por
selecéo (Leite et al., 2015), que s6 é possivel se for introduzida variabilidade
genética adicional as populacdes em processo de melhoramento (Cordeiro et
al., 2011).

Analisando a necessidade de ampliar o conhecimento em relacdo a
influéncia da variabilidade genética de uma populacdo formada por hibridacéo
artificial, a predicdo da porcdo realmente herdavel e o ganho por selecdo do
carater de interesse nessas populacdes, o presente trabalho teve por objetivo:
1) verificar a possibilidade de familias transgressivas provenientes de
cruzamentos reciprocos entre BRS Queréncia (Oryza sativa sp. indica) e
Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica) comporem a proxima geracao,
norteando futuras selecdes
2) estimar os componentes da variancia que atuam na populagcfes formadas a
partir de cruzamentos reciprocos;

3) identificar e indicar familias na geracdo Fs mais promissoras para o

programa de melhoramento genético de arroz.



Capitulo 1. Reviséo Bibliografica
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1.1. Classificacao botanica, morfologia e origem

O arroz pertence a Familia Poaceae, subfamilia Pooideae, tribo Oryzae
e género Oryza, classificado como graminea monocotileddnea (NCBI
taxonomy, 2016). O género Oryza € composto por aproximadamente 23
espécies (Vaughan e Chang, 1995; Zhao et al., 2009) e destas, somente duas
espécies sdo cultivadas: Oryza glaberrima Steud. e Oryza sativa L., arroz
cultivado africano e asiatico, respectivamente (Buso et al., 1998; Pereira e
Morais, 2014).

Oryza sativa L. é uma espécie semi-aquatica, adaptada a uma variedade
de condicdes climaticas (Hemamalini et al., 2000; Terra et al., 2013). A planta €
caracterizada por apresentar colmos ocos, flores reduzidas e aquénios
especializados como frutos. Morfologicamente, a planta se caracteriza por
apresentar raizes do tipo adventicias e fibrosas, as folhas variam entre os
genodtipos, sendo que Ultima folha do colmo é denominada como folha
bandeira, o caule é composto por um colmo principal e afilhos, e a panicula é
uma inflorescéncia caracteristica desta planta, onde se formam os gréaos
(Souza et al., 2015).

O centro de origem e diversidade das duas espécies cultivadas pode ser
evidenciado através da diversidade genética, relatos histéricos, arqueoldgicos
e distribuicdo geografica. Com base nisso, aponta-se como o centro de origem
do Oryza glaberrima o Delta do Rio Niger na Africa e o centro de diversidade o
Delta do Rio Niger interior e algumas areas ao redor da Costa Guineense da
Africa. Para Oryza sativa, relatos mencionam como centro de origem 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
(Singh e Upadhyaya, 2016).

Devido ao processo evolutivo e de domesticagdo do arroz, surgiram
inUmeros tipos geneticamente divergentes, dividindo-se nas subespécies indica
e japonica, com caracteristicas morfolégicas distintas, como por exemplo
tamanho das sementes e cor de folha, e também diferenca nas reacfes a
diversos estresses abioticos (Kato et al., 1928; Oka, 1988; Sweeney e

Mccouch, 2006), como tolerancia a seca, baixas temperaturas, acamamento
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em resposta a fertilizantes, habilidade competitiva e germinacdo (Mackill et al.,
1996; OKA e Morishima, 1997). Uma terceira subespécie também foi
identificada com base na morfologia e foi referida como javanica ou japonica
tropical (Matsuo, 1952; Sweeney e Mccouch, 2006).

O arroz cultivado foi introduzido no Novo Mundo pelos primeiros
colonizadores europeus. Na América do Norte o primeiro registro da cultura
data de 1685, quando esta comecou a ser cultivada nas planicies costeiras e
ilhas, onde hoje € a Carolina do Sul, que pode ter sido levado a essa area por
escravos trazidos de Madagascar. No século XVIII se espalhou para a
Louisiana e pelo século XX para a Califérnia (Singh e Upadhyaya, 2016).

Os espanhais introduziram o arroz em varios locais na América do Sul e
Central e os portugueses levaram-no para o Brasil. No ano de 1587, na Bahia
ja havia lavouras arrozeiras, e em torno de 1745 o arroz chegou ao Maranhao.
No Rio Grande do Sul, atualmente o maior produtor de arroz, responsavel por
mais de 70% da producao nacional (CONAB, 2016), Auguste de Saint Hilaire,
em viagens ao estado em 1820/21, relatou a ocorréncia de lavouras desse
cereal. Em 1904, surgiu a primeira lavoura comercial de arroz, ja irrigada, no
municipio de Pelotas, depois chegou a Cachoeira do Sul, considerada
atualmente a Capital do Arroz (CONAB, 2015).

1.2. Importancia econémica

O arroz é o terceiro cereal na escala de producdo mundial, sendo a
China (145,7 milhdes de toneladas) maior produtor no ano de 2015, seguido
pela india (103,5 milhdes de toneladas). No mesmo ano, o Brasil foi 0 nono
pais em producdo no ranking mundial, e o maior produtor na América do Sul,
considerado como principal produtor entre os paises ocidentais (USDA, 2016).
No mercado interno e externo, o Brasil tem importante participacdo no
fornecimento de arroz (IRGA, 2016).

No mundo, 0s paises asiaticos sdo 0os maiores consumidores de arroz,
apresentam médias elevadas de 100 e 150 kg™*pessoa™*ano™, produzindo 90%
desse cereal. Na América Latina, o Brasil se destaca como grande consumidor
de arroz (45 kg'pessoa™ano™), sendo que em média sdo consumidos 30
kg/pessoa/ano (SOSBAI, 2014).
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Atualmente, o arroz, passa a desempenhar papel estratégico quando se
trata de seguranca alimentar, pois apresenta grande importancia social e
econdmica, respondendo pelo suprimento de 20% das calorias consumidas na
alimentacdo mundial, o que acarreta no aumento da necessidade de
incrementos na producao (SOSBAI, 2014).

Na safra de 2014/2015, a producao brasileira de arroz atingiu 12,4
milhdes de toneladas, numa area de 2.295,1 mil hectares cultivados. O estado
do Rio Grande do Sul, com 8,6 milhdes de toneladas, obteve a maior
produtividade dentre os estados brasileiros. Este resultado esta relacionado
principalmente com o sistema de producdo adotado em toda area cultivada, o
irrigado por inundacédo (CONAB, 2016).

1.3. Melhoramento genético do arroz

Os programas oficiais de melhoramento genético da cultura do arroz
iniciaram no Brasil em 1937, no Instituto Agronémico de Campinas, IAC (SP),
e, em 1938, no Instituto Rio Grandense do Arroz, IRGA (RS). O primeiro
priorizou suas atividades no arroz de terras altas (sequeiro), enquanto o
segundo se dedicou exclusivamente ao arroz irrigado por inundagédo (Morais et
al., 2006).

O melhoramento genético tem sido muito importante para a agricultura,
por promover avancos significativos através do desenvolvimento de cultivares
superiores, por meio de varias formas, sendo elas a introducdo de alelos de
resisténcia a doencas e pragas, as condicbes adversas de clima e solo e
também modificacbes para o incremento de caracteres de importancia
econOmica, que auxiliam no aumento de produtividade (Ramalho et al., 2012).

No panorama mundial, o0 melhoramento genético de arroz deu grande
salto na década de 1960, com a Revolucdo Verde, pelo lancamento de uma
cultivar de porte intermediario e muito produtiva (cultivar IR8) resultante do
cruzamento de uma cultivar alta (variedade da Indonésia) que possuia
problemas por acamar devido a elevadas doses de nitrogénio (N) para
aumentar a produtividade, com uma cultivar baixa e pouco produtiva (variedade
chinesa) (Henrigues, 2009; Ramalho et al., 2012).

A partir da década de 80 no Brasil, ganhos reduzidos de produtividade

nos programas de melhoramento de arroz comecaram a ser visualizados com
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a substituicdo das variedades tradicionais de porte alto, pelas modernas de
porte baixo e elevado rendimento (Breseghello et al., 1999; Borges et al.,
2009). Esses reduzidos ganhos de produtividade tem como principal causa o
estreitamento da base genética das populagdes pela reduzida distancia
genética dos genitores utilizados em cruzamentos (Rangel et al.,, 2000;
Magalhdes Junior et al., 2015), o que pode resultar em cultivares mais
suscetiveis a doencas e pragas. Por isso, a ampliacdo da variabilidade
genética se torna fundamental nos programas de melhoramento de arroz para

a seguranca alimentar da populacéo.

1.4. Segregacdo em cruzamentos

Espécies autbgamas sdo caracterizadas por apresentarem elevada taxa
de autofecundacgéo (Carvalho et al., 2008), e atualmente grande parte delas
desempenham papel importante na economia do pais, como é o caso do arroz.
Para a obtencdo de genotipos superiores que atendam as necessidades das
industrias e dos melhoristas, a utilizagcdo de cruzamentos controlados em
programas de melhoramento torna-se um importante recurso. Os resultados
destes cruzamentos sao hibridos heterozigotos que originam sucessivas
geracdes segregantes (F,, F3 em diante) até apresentar um maior nimero de
alelos em homozigose (Baldissera et al., 2014).

Programas de melhoramento que utilizam a hibridacdo como ferramenta
para ampliar a variabilidade existente, necessitam direcionar esfor¢cos na
escolha das popula¢cbes segregantes, estas interessantes aos melhoristas, por
revelar variabilidade genética, muito expressiva quando os genitores utilizados
no processo apresentarem constituicbes genéticas distantes (Santos et al.,
2001; Benitez et al., 2011) e serem dissimilares geneticamente. A partir disto, a
possibilidade de selecéo de transgressivos para o carater de interesse € maior
(Vieira et al., 2005).

A segregacdo transgressiva para um carater quantitativo ou até mesmo
qualitativo surge quando se tem como resultado de um cruzamento individuos
com valores maiores do que ambos 0s genitores para o carater de interesse,
proporcionado pela recombinacdo e rearranjo génico (Carvalho et al., 2008).

Essa segregacao é observada nas geracdes posteriores a partir da geracao F».
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Caracteres quantitativos, ou métricos, representam a maioria dos
caracteres de valor agronémico, tanto para plantas, quanto para animais.
Apresentam variagdo continua, e a segregacdo dos genes envolvidos nesse
tipo de heranca ndo pode ser seguida de forma individual, ja que € controlada
por muitos genes (Falconer, 1981), que condicionam a manifestacdo de um
gendtipo através do fendtipo. Estes caracteres, por sua importancia
agron6mica, contribuem para o melhoramento genético por possibilitar a
obtencdo da estimativa de componentes da variancia e permitir a analise da
estrutura e do potencial genético da populacdo segregante (Ramalho e
Vencovsky, 1978).

Muitos caracteres de genotipos superiores sao controlados por genes
nucleares que segregam conforme o comportamento dos cromossomos na
meiose. Porém, um pequeno grupo de caracteres € herdado por genes ou
produtos génicos presentes no citoplasma do gameta. Para constatar esse tipo
de heranca é necessario observar se ha diferenca entre os resultados de um
cruzamento e seu reciproco (0 genitor é usado ora como fémea, ora como
macho), caso o fendtipo das progénies seja o mesmo do que o do genitor
materno, significa que o carater possui heranca materna (Ramalho et al.,
2012), tornando-se uma ferramenta para o melhoramento genético de arroz,
saber o tipo de heranca, para a escolha dos genitores e possivel incremento do
carater de interesse.

A variacdo continua pode ser visualizada em muitos caracteres
agronomicamente importantes. Os meios de analisar esta variagdo e descobrir
o papel do material genético na sua determinacdo se da principalmente pela
distribuicdo de frequéncia, ao observar um numero de individuos, e é
caracterizada por parametros estatisticos como a média e variancia (Mather e
Jinks, 1984). Com essa distribuicdo € possivel verificar a formacao de classes

fenotipicas, a amplitude e as classes superiores para cada carater em estudo.

1.5. Componentes da variancia

O melhoramento antes das pesquisas realizadas por Mendel e Fisher
era realizado somente por meio visual, considerado como arte, que consistia
em selecionar plantas através do fenoétipo, para compor os proximos plantios,

realizados por nossos ancestrais (Ramalho et al., 2004). Com o surgimento da
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genética quantitativa ou biométrica, comecaram a visualizar a heranca
quantitativa e definiram um novo conceito: o fendtipo de um carater é
influenciado pelo gendtipo conjuntamente com a intervencdo dos fatores
ambientais.

A partir deste novo conceito, observou-se que a genética de um carater

7

quantitativo ou métrico é centralizado em torno de sua variacdo, e no seu
parcelamento em componentes atribuidos a causas diferentes (Falconer,
1981). Estimar os componentes da variancia torna-se importante para o
conhecimento da estrutura genética da populacdo. O estudo através de
populacbes segregantes auxiliara no fornecimento de informacdes de
pardmetros genéticos essenciais, como a herdabilidade com sentido amplo e
restrito, nimeros de genes envolvidos na heranca do carater, aditividade, e
desvios da dominancia (Baldissera et al., 2014).

A variancia fenotipica é composta pela variancia genotipica e por aquela
atribuida aos desvios propiciados pelo ambiente, revelando que o valor do
fendtipo € expresso através do genotipo mais o ambiente. A variancia
genotipica, por sua vez, é determinada por meio da variancia aditiva, aquela
parte realmente herdavel e pela variancia atribuida aos desvios de dominancia,
considerada como o resultado de toda e qualquer interacdo intra-alélica (Cruz
et al., 2014).

Os componentes da variancia auxiliam na compreensdo da
herdabilidade do carater de interesse, pois essa expressa a por¢cdo da
variancia total atribuida ao efeito médio dos genes, que determina o grau de
semelhanca entre parentes (Falconer, 1981). A herdabilidade tem importante
papel na decisdo de estratégia de selecdo de um carater (Jayasudha e
Sharma, 2010), por permitir a selecdo com base no fenétipo da planta, ao
saber o quanto deste sera transmitido para a proxima geracao, existindo dois
tipos, a herdabilidade com sentido amplo e com sentido restrito.

A herdabilidade com sentido amplo € o coeficiente de determinagédo da
variacao entre o valor genotipico e o valor fenotipico, apresentando importancia
em espécies de propagacao vegetativa (Azevedo et al., 2015) e em albgamas
ja que esta leva em conta os desvios atribuidos a dominancia. A herdabilidade
no sentido restrito representa a relacdo entre a variancia aditiva (a parte

realmente herdavel) e a variancia fenotipica, revelando destaque para as
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autdgamas, pois a variancia genética aditiva é fixada com o avanco de
geracdo, onde a cada ciclo de autofecundacédo, ocorre aumento da variancia
aditiva e diminuicdo da variancia atribuidas aos desvios da dominancia
(Baldissera et al., 2014).

O grau de semelhanca entre parentes baseia-se na observacdo da
variancia aditiva, sendo determinante para a resposta da populacéo a selecao.
Caso haja uma populacdo em que os individuos estejam agrupados em
familias (meio irmdos ou irmaos completos), e se tem as medidas de cada
individuo e as médias de cada familia, € possivel escolher o método de
selecdo de acordo com o uso que se faz com as médias das familias, podendo
rejeitar ou selecionar os individuos ou as familias, dependendo de seus
valores, inferindo sobre os efeitos genéticos e ambientais que contribuiram
para a formacdo do fendtipo. Neste contexto, os métodos de selecdo se
dividem em selecdo de familia e selec@o dentro da familia (Falconer, 1981).

O estudo do controle genético e a heranca dos caracteres agronémicos
através de estimativas de parametros genéticos de uma populacdo permitem
inferir sobre a variabilidade genética e o que se espera com 0 ganho e com a
selecédo (Abreu et al., 2016), e com isto, retratar a importancia aos programas

de melhoramento genético de arroz.
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Classes fenotipicas e segregacao de familias na geracao Fgoriundas do

cruzamento de Oryza sativa ssp. indica e japonica

2.1. Introducéao

Um dos alimentos mais importantes destinados a dieta humana € o
arroz, sendo cultivado em varias regiées do mundo e consumido por mais da
metade da populacdo mundial (IRRI, 2015). Atualmente, este cereal passa a
desempenhar papel estratégico com evidéncia a seguranca alimentar, pois
apresenta grande importancia social e econdomica, respondendo pelo
suprimento de 20% da fonte de carboidratos na alimentacdo mundial, o que
acarreta na necessidade de incrementos na producao e produtividade por area
(SOSBAI, 2014).

Na safra agricola 2014/2015, a producéo brasileira de arroz atingiu 12,4
milhdes de toneladas em 2.295,1 mil hectares cultivados. O Rio Grande do Sul
foi o maior produtor, representando mais de 70% da producdo orizicola
nacional nesta safra. As maiores produtividades sédo alcancadas devido ao
cultivo ser baseado no sistema de producéo irrigado por inundagdo (CONAB,
2015). Dentre os objetivos dos programas de melhoramento genético de arroz,
a obtencdo de gendtipos mais produtivos e adaptados a determinadas regides
sdo os mais visados, com isso, a eficiéncia em incrementar a variabilidade
genética torna-se uma ferramenta crucial ao melhoramento, sendo possivel
através da selecdo dos melhores genitores, hibridacdes e estratégias eficazes
de selecao (Jalata et al., 2011).

Os cruzamentos de genitores geneticamente distantes e com
caracteristicas contrastantes representam uma importante estratégia para a
busca por genoétipos superiores (Bertan et al., 2009; Benitiz et al., 2011),
através destes cruzamentos é possivel obter populacbes segregantes que
associam maior variabilidade genética e ainda possuem genétipos que
resultam no incremento de caracteres de interesse, possibilitando a selecao de
genotipos superiores com caracteristicas agrondmicas, industriais e culinarias
(Borel et al., 2013). Ao quantificar e revelar a diregcdo da variabilidade genética
de familias segregantes de arroz, pode-se obter através de analises

estatisticas descritivas, as estimativas de curtose (K) e assimetria (S), que
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permitem inferir certo grau de variabilidade e o sentido da distribuicdo das
classes fenotipicas de um denominado carater (Misra et al., 2008; Silveira et
al., 2016). Com a distribuicdo de frequéncia € possivel identificar as classes
fenotipicas, a amplitude e as classes que apresentam maior numero de
genaotipos para cada carater de interesse.

Ao relacionar a distribuicdo das progénies de arroz em relacdo aos
genitores, torna-se possivel identificar familias transgressivas, planejar e
direcionar futuras selecdes a serem realizadas. Dessa forma, o objetivo desse
trabalho foi identificar as classes fenotipicas de importancia, o sentido de
segregacdo em relacdo aos genitores utilizando cruzamentos reciprocos entre

Oryza sativa ssp. indica e japonica.

2.2. Material e Métodos

Este trabalho teve inicio em 2010 através dos cruzamentos entre 0s
genodtipos de arroz BRS Queréncia (Oryza sativa sp. indica) e Nipponbare
(Oryza sativa sp. japonica), realizados de forma reciproca. Efetuou-se em torno
de 10 cruzamentos utilizando-se ora o0 genoétipo BRS Queréncia como genitor
materno (cruzamento I) "Q x N", ora o gendétipo Nipponbare como genitor
materno (cruzamento 1) "N x Q", obtendo-se 121 e 160 plantas hibridas Fi,
respectivamente. O avanco da geracdo ocorreu (F; — F,) na safra agricola
2011/2012 e a populagdo F, foi conduzida pelo método SSD (Single Seed
Descendent), no campo experimental da estacdo Embrapa Clima Temperado
(ETB), Capéo do Ledo — RS.

As plantas F3 foram conduzidas em casa de vegetacdo da Embrapa
Terras Baixas e transferidas para o campo ETB na segunda quinzena de
janeiro de 2014, compondo 84 familias no cruzamento | e 88 familias no
cruzamento Il. A geragédo F, foi colhida em junho de 2014 e enviada para a
Embrapa Arroz e Feijao (Goiania - GO) para o0 avanco de geracao até
dezembro de 2014, e obteve-se 76 familias para o cruzamento | e 67 familias
para o cruzamento Il. A geracdo Fs foi semeada em dezembro de 2014 na
estacdo ETB, compondo 68 familias do cruzamento | e 66 familias do
cruzamento Il. Em dezembro de 2015, a geracao Fg foi implantada na estacéo
ETB, em delineamento de blocos incompletos com testemunhas intercalares,

onde os tratamentos comuns compreenderam os genitores BRS Queréncia e
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Nipponbare, sendo dispostos em quatro repeticbes (Ramalho et al., 2012). As
Familias F¢ foram dispostas intercalarmente aos genitores, para o cruzamento |
utilizou-se 68 familias e o cruzamento Il foram 66 familias.

A unidade experimental foi constituida por uma linha de 1,5 metros (m)
de comprimento, e espacadas por 0,30 m, sendo cada familia foi constituida
por 15 plantas, em contrapartida, apenas 10 plantas foram selecionadas
aleatoriamente para colheita e mensuracdo dos caracteres de interesse. A
densidade empregada para todas as familias foi de 50 sementes aptas por mz2.
Empregou-se o sistema de semeadura manual e a adubacédo de base foi de
300 kg ha™ de NPK (05-20-20), e 60 kg ha™ de nitrogénio na forma de uréia,
aplicado em cobertura no inicio do afilhamento. A altura de lamina de agua
variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o inicio da submersao do solo 30 dias apés a
emergéncia das plantulas.Os tratos culturais, assim como o controle de plantas
daninhas, doencas e insetos-praga foram realizados de acordo com a SOSBAI
(2014).

Os caracteres mensurados foram:

Dias para o florescimento (DF), nUmero de dias ocorridos da semeadura
até o florescimento de 50% das paniculas, resultados em dias.

Altura de planta (AP), medida da superficie do solo até a extremidade
da panicula, obtida através de uma régua graduada no periodo de enchimento
dos gréaos, resultados em centimetros (cm).

Comprimento da panicula (CP), obtida através da distancia da base da
panicula a ponta da ultima espigueta, obtida através de uma régua graduada,
resultados em centimetros (cm).

Numero de paniculas por planta (NP), obtido através da contagem do
namero de paniculas viaveis por planta, resultados em unidades (uni).

Numero de espiguetas férteis por panicula (NEF), mensurou-se o
namero de espiguetas férteis contidas em cada panicula, resultados em
unidades (uni).

Numero de espiguetas estéreis por panicula (NEE), obtido através da
contagem do numero de espiguetas estéreis em cada panicula, resultados em

unidades (uni).
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Massa de cem graos (MCG), obtido a partir da contagem do namero de
graos por planta onde mensurou-se sua massa, posteriormente ajustou-se para
massa de cem gréos, resultados em gramas (g).

Massa total de gréos produzidos por planta (MTG), obtida através da
afericdo da massa dos grdos contidos nas espiguetas férteis da planta,
resultados em gramas (g).

Os dados obtidos foram submetidos a analise de variancia pelo teste F
(p = 0.05), com intuito de verificar suas pressuposicboes, testou-se a
normalidade através do teste de Shapiro-Wilk (Shapiro-Wilk, 1965) e
homogeneidade das variancias por Bartllet (Steel et al., 1997), para cada
cruzamento. Posteriormente efetuou-se uma analise descritiva e obteve-se a
distribuicdo de frequéncia para cada carater, média dos genitores (MG), média
das familias Fs (MFg), ganho relativo do carater (GRC%), valor minimo
(V.min), valor maximo (V.max), coeficiente de variagdo (CV%), variancia dos
dados (0?), coeficiente de assimetria (S), coeficiente de curtose (K).

Os valores de referéncia adotados para o coeficiente de assimetria
foram S < 0, (distribuicdo assimétrica a esquerda) e S > 0 (distribuicdo
assimétrica a direita). Quanto ao coeficiente de curtose, os valores de
referéncia foram: K = 0 ( distribuicAo mesocdurtica), K > 0 (distribuicao
leptocurtica) e K < 0 (distribuicdo platicurtica), segundo metodologia proposta
por Cruz (2006). As analises foram realizadas através do software Statistical
Analysis System, versado 9.3, e Sigma Plot® 10.0 (SigmaPlot, 2007).

2.3. Resultados e Discussao

Em ambos os cruzamentos diferencas significativas entre as familias Fg
foram verificadas na analise de variancia a 5% de probabilidade para os
caracteres dias para o florescimento (DF), altura de planta (AP), nUmero de
paniculas por planta (NP), comprimento da panicula (CP), nimero de
espiguetas férteis por panicula (NEF), nimero de espiguetas estéreis por
panicula (NEE), massa de cem graos (MCG), massa total de gréos produzidos
por planta (MTG) (Tabela 2.1).

O carater dias para o florescimento (DF) enquadra-se como quantitativo
(Verma e Srivastava, 2003; Wei et al., 2010), altamente influenciado pelo
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ambiente, e apresenta relacéo direta com a produtividade de grédos (Lago et al.,
2009; Lack et al., 2012), sendo utilizado no melhoramento genético para definir
a duracdo do periodo vegetativo e determinar o periodo de enchimento de
graos e ciclo total (Streck et al., 2006). Com relagdo ao cruzamento N x Q, o
carater DF (Figura 2.1A) demonstrou a formacdo de sete classes com
amplitude compreendendo de 75 a 111 dias, sendo que a classe de 87 dias
compreendeu 35 familias. De forma relativa 4,61% das familias foram
superiores ao genitor mais tardio (Nipponbare) e 72,30% ficaram abaixo do
genitor mais precoce (BRS Queréncia). Os coeficientes de curtose (K=2,10) e
assimetria (S=0,72) (Tabela 2.1) indicaram uma distribuicdo leptocurtica e
assimétrica positiva, estando as familias mais precoces situadas a esquerda da
meédia geral das familias neste cruzamento.

Para o cruzamento Q x N, o carater DF (Figura 2.1B) evidenciou a
formacdo de seis classes fenotipicas, sendo que a classe de 88 dias
compreendeu 24 familias com amplitude de 72 a 112 dias. Neste cruzamento,
houve 1,69% de familias mais tardias que o genitor de maior média
(Nipponbare), e 59,32% das familias foram mais precoces que o genitor mais
de ciclo mais curto (BRS Queréncia). A distribuicdo foi simétrica e leptocurtica
de acordo com os coeficientes de assimetria (S=0,00) e curtose (K=0,78)
(Tabela 3.1), revelando a maior concentracao das familias em torno da média
geral.

A dispersédo grafica é utilizada para auxiliar na identificacdo de familias
transgressivas em relacdo a média dos genitores. Na Figura 2.3A é possivel
observar trés situacdes: (I), familias superiores a média dos genitores
(transgressivos positivos); (Il), familias intermediarias as médias dos genitores;
e (Ill), familias abaixo da média do genitor de menor média (transgressivos
negativos). Na situacao Il foram representadas 34,42% das familias oriundas
do cruzamento Q x N, em contrapartida, 65,58% das familias do cruzamento N
X Q, sendo mais precoces que o genitor (BRS Queréncia) de menor média para
este carater. Estas familias mais precoces sdo indicadas para obtencdo de
genotipos destinados a semeadura tardia, reduzindo as chances da floragao
ser afetada por periodos de baixas temperaturas como aos ocorridos no estado
do Rio Grande do Sul (Streck et al., 2006).
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Tabela 2 1. Resultados da analise estatistica descritiva e ANOVA dos caracteres agrondmicos de arroz para as Familias Fg, seus
genitores e o contetdo médio desses componentes. CGF-FAEM/UFPEL, 2016.

Cruzamento Nipponbare (N) x BRS Queréncia (Q)

Caracteres Q N MG MFg) GRC V.min. V.max. CV(%) o K S glltl/lo(\lég
DF 88,37 104,65 96,51 88,07 881 75,00 111,00 7,83 47,67 2,10 0,72 448,61*
AP 96,10 88,00 92,05 90,48 1,70 65,00 125,00 16,24 216,00 -0,42 0,52 1802,64*
NP 14,57 12,85 13,71 14,27 -4,08 8,00 29,00 28,97 17,11 1,31 1,01 112,51*
CP 27,62 20,88 24,25 20,19 16,74 15,00 29,00 16,65 11,31 -0,7 0,64 111,91*
NEF 112,00 149,36 130,68 86,52 33,79 38,00 158,00 28,61 613,18 0,27 0,78 5521,89*
NEE 32,36 40,64 36,50 18,48 49,37 0,00 12,00 83,91 240,53 6,06 2,12 1525,33*
MCG 2,83 2,45 2,64 2,76 -4,55 2,40 3,30 8,62 2,37 -0,05 0,55 0,47*
MTG 46,19 40,06 43,12 26,73 38,01 12,50 42,50 34,01 82,69 -0,90 0,41 727,88*

Cruzamento BRS Queréncia(Q) x Nipponbare (N)
. . ANOVA

Caracteres Q N MG MFrs GRC V.min. V.max. CV(%) 02 K S OM (Fo)
DF 88,37 104,65 96,51 89,55 7,21 72,00 112,00 8,61 59,50 0,78 0,00 560,60*
AP 96,10 88,00 92,05 102,20 -11,02 60,00 135,00 14,76 227,79 0,18 -0,26 1742,53*
NP 14,57 12,85 13,71 1392 -1,53 8,00 28,00 28,12 15,33 0,28 0,57 156,91*
CP 27,62 20,88 24,25 22,66 6,55 17,00 29,00 4,89 29,06 0,28 0,28 54,99*
NEF 112,00 149,36 130,68 97,88 25,09 50,00 175,00 28,57 782,05 0,22 0,57 6884,65*
NEE 32,36 40,64 36,50 32,23 11,70 15,00 65,00 41,24 176,81 -0,03 0,46 1415,02*
MCG 2,83 2,45 2,64 2,79 -5,68 1,95 3,45 12,55 0,12 -0,19 -0,33 1,08*
MTG 46,19 40,06 43,12 32,15 2544 12,00 72,00 40,53 169,95 157 0,96 1251,69*

* Diferenca significativa ao nivel de 5% de probabilidade pelo teste F; DF= Dias para o florescimento (dias); AP= Altura de planta (cm); NP= NUmero de
paniculas por planta (uni); CP= Comprimento da panicula (cm); NEF= Numero de espiguetas férteis por panicula (uni); NEE= Niumero de espiguetas estéreis
por panicula (uni); MCG= Massa de cem gréos (g); MTG= Massa total de gréos por planta (g); MG= Média dos genitores; MF ;= média das familias Fe;
GRC%= Ganho relativo do carater (%); V.min.= Valor minimo; V.max.= Valor maximo; CV(%)= coeficiente de variagcdo (%); 02= Variancia dos dados; S=
Coeficiente de assimetria; K= Coeficiente de curtose.
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O cruzamento N x Q possibilitou maior segregacdo onde formou mais
classes fenotipicas para o carater DF, e apresentou maior ganho relativo para
a reducdo do carater, no entanto, o cruzamento Q x N obteve maior variagdo
fenotipica, de acordo com os resultados do coeficiente de variacdo (CV%=
8,61) e da variancia (0= 59,50) quando comparado ao cruzamento N x Q
(Tabela 2.1). Nota-se que independente dos cruzamentos as familias tendem a
apresentar médias com magnitude proxima ao genitor (BRS Queréncia) sendo
este 0 mais precoce.

A altura da planta (AP) € um dos caracteres controlados por genes de
heranga quantitativa e pode estar relacionada ao rendimendo de gréos, desta
forma, plantas mais altas possuem maior acumulo de biomassa sendo mais
competitivas por luz, e mais eficientes na sintese de fotoassimilados, que serdo
translocados para o enchimento dos grdos produzidos, potencializando o
rendimento do gendétipo (Shen et al., 2014). Porém, a altura de planta quando
excessiva pode levar ao incremento do acamamento no final do ciclo da cultura
(Vaubam et al., 2010). A partir disto, esse carater de importancia agronémica
apresenta-se visado por programas de melhoramento, principalmente na
reducdo de estatura e conjuntamente obter um gendtipo competitivo por luz e
ainda possuir elevada produtividade.

Para o carater AP, no cruzamento N x Q (Figura 2.1C), houve a
formacdo de sete classes fenotipicas com amplitude de 65 a 125 cm, na classe
de 85 cm observou-se a presenca de 20 familias. Neste cruzamento, obteve-se
29,23% das familias superiores ao genitor mais alto (BRS Queréncia), e
56,92% das familias foram inferiores ao genitor (Nipponbare) de menor
estatura. As medidas de curtose (K=-0,42) e assimetria (S=0,52) (Tabela 2.1)
classificaram a distribuicAo como platicirtica e assimétrica positiva,

concentrando as familias & esquerda da média geral das familias.
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Figura 2.1. Distribuicdo de frequéncias de 65 familias na geracdo F¢ derivadas do cruzamento

das cultivares Nipponbare e BRS Queréncia (N x Q) e de 59 familias derivadas do cruzamento

cultivares BRS Queréncia e Nipponbare (Q x N), para os caracteres dias para florescimento (A

e B), altura de planta (C e D), nimero de paniculas por planta (E e F) e comprimento da

panicula (G e H). FAEM/UFPel, 2016.
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Para o cruzamento Q x N o carater AP (Figura 2.1D) evidenciou a
formacgéo de 22 familias. Sendo que 62,71% das familias foram mais altas que
o genitor (BRS Queréncia) e 11,86% das familias obtiveram plantas inferiores
ao genitor (Nipponbare). A distribuicdo foi classificada como assimétrica
negativa (S=-0,26) e leptocurtica (K= 0,18), sendo que maior concentracao das
familias estdo contidas a direita da média obtendo as maiores estaturas das
plantas.

Na dispersao grafica (Figura 2.3B), pode-se observar para o carater AP
na situacao (Ill) que 36,66% das familias foram oriundas do cruzamento N x Q,
e 63,34% provenientes do cruzamento Q x N, sendo estas mais baixas que o
genitor (Nipponbare) de menor altura de planta. Plantas altas podem favorecer
o acamamento, tornando-se indesejavel principalmente por incrementar a
perda dos grdos devido ao acamamento, e ainda dificultar a colheita
mecanizada (Nascimento et al., 2009), além disso, outros estudos
evidenciaram que a altura ideal para maximizar a produtividade da cultura do
arroz é entre 90 e 100 cm (Khush et al., 1995).

O cruzamento N x Q possibilitou maior segregacédo devido a formacéo
de mais classes fenotipicas para o carater AP, e apresentou maior ganho
relativo para a redugéo do carater. J& o cruzamento Q x N apresentou maior
variagao fenotipica (0%= 227,79) (Tabela 2.1). As familias do cruzamento N x Q
tenderam ao genitor mais baixo (Nipponbare) e as familias do cruzamento
Q x N tenderam ao genitor mais alto (BRS Queréncia).

O numero de paniculas por planta (NP) é intimamente relacionado a
produtividade de gréos no arroz (Fageria et al., 2000; Dalchiavon et al., 2012),
e pode ser utilizado como estratégia para a selecdo de gendtipos superiores
(Abreu et al., 2016). O carater NP, revela para o cruzamento N x Q (Figura
2.1E) a formacdo de oito classes fenotipicas, e amplitude de oito a 29
unidades, sendo que a classe de 14 unidades compreendeu 21 familias. Neste
cruzamento, 35,38% das familias foram superiores ao genitor BRS Queréncia e
32,30% das familias foram inferiores ao genitor Nipponbare, de menor NP. A
distribuicdo como sendo leptocurtica (K=1,31) e assimétrica positiva (S=1,01)
(Tabela 2.1), tendo a maior concentracdo das familias presentes a esquerda da

média geral das familias, estas com menor nimero de paniculas por planta.
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O cruzamento Q x N (Figura 2.1F), evidenciou seis classes fenotipicas
onde a classe de 12 unidades compreendeu 20 familias, e amplitude de oito a
28 unidades por planta. Assim, 44,07% das familias foram superiores ao
genitor (Nipponbare), em contrapartida, 55,93% destas foram inferiores ao
genitor (BRS Queréncia) de menor magnitude para este carater. A distribuicdo
foi classificada como leptocurtica (K= 0,28) e assimétrica positiva (S= 0,57),
onde o maior numero de familias concentrou-se a esquerda da média das
familias. O menor numero de paniculas por planta nem sempre afeta a
produtividade do arroz (Soratto et al.,, 2010), pois a energia utilizada para
producdo de paniculas na planta pode ser direcionada na formagéo de maior
namero de espiguetas por panicula e para o enchimento de gréos.

A dispersao grafica demonstrou para o carater NP familias segregantes
em ambas direcbes (Figura 2.3C). Na situacdo (I) 52,17% das familias
provenientes do Q x N, e 47,82% das familias oriundas do cruzamento N x Q
estiveram acima da meédia dos genitores. O numero de paniculas € um
indicador indireto da produtividade do arroz desde que estas paniculas
apresentem espiguetas férteis (Duan et al.,, 2015), sendo dependente da
adubacao (Hernandes et al.,, 2010), e correlacionada positivamente com o
namero de espiguetas por panicula (Freitas et al., 2007). A partir destes
cruzamentos existe a possibilidade do uso destas familias em programas de
melhoramento do arroz para a obtencdo de gendtipos superiores. O
cruzamento N x Q possibilitou maior segregacdo e formou mais classes
fenotipicas para o carater NP, e variancia (02=17,11). O cruzamento Q x N
revelou maior ganho relativo para a reducdo do carater, neste caso (Tabela
2.1). Observa-se gque em ambos 0s cruzamentos a média das familias foi
intermediaria aos genitores, revelando tendéncia de efeitos aditivos para o
carater.

O comprimento da panicula do arroz (CP) determina o numero de
espiguetas que podem ser formadas e mantidas na panicula durante o periodo
reprodutivo. Este carater esta intimamente relacionando com o rendimento de
graos (Huang et al., 2013; Duan et al., 2015), e apresenta-se interessante para
os programas de melhoramento genético que visam o incremento de
produtividade. Com relagdo ao cruzamento N x Q, o carater CP (Figura 2.1G)

revelou a formacao de oito classes fenotipicas, com amplitude de 15 a 20 cm,
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sendo a classe com 17 cm responsavel por reunir 24 familias. A distribuicao foi
classificada como assimétrica positiva (S=0,64) e platicurtica (K=-0,70) (Tabela
2.1), podendo indicar menor variabilidade genética entre as familias para esse
carater. Este cruzamento, obteve 1,53% das familias superiores ao genitor
(BRS Queréncia) de maior média para o carater, e 56,92% das familias foram
inferiores do genitor Nipponbare.

Para o carater CP o cruzamento Q x N evidenciou sete classes
fenotipicas com amplitude de 17 a 29 cm. A classe com 21 cm conteve 23
familias, onde o coeficiente de assimetria e curtose permitiram classificar a
distribuicdo como assimétrica positiva (S=0,28) e leptocurtica (K=0,28) (Tabela
2.1), indicando que h& menor variabilidade para este carater. Desta forma,
1,69% das familias foram superiores a média do genitor (BRS Queréncia) de
maior comprimento da panicula e 5,08% foram inferiores ao genitor
Nipponbare.

A dispersao grafica (Figura 2.3D) para o CP revelou na situacao (l) que
50,0% das familias foram provenientes do cruzamento Q x N, e 50,0% familias
oriundas do cruzamento N x Q, desta maneira, torna-se possivel a selecdo de
familias transgressivas positivas independente do genitor materno ou paterno
utilizado, sendo este carater de grande importancia ao melhoramento por estar
relacionado diretamente com a produtividade de graos no arroz (Freitas et al.,
2007).

O cruzamento N x Q possibilitou maior segregacdo devido a formagéao
de mais classes fenotipicas para o carater CP, e superioridade na variancia
fenotipica (0?= 11,31), e coeficiente de variagédo (CV%= 16,65). O cruzamento
Q x N apresentou maior ganho relativo para incremento do caréater, diante
disso, as familias de ambos os cruzamentos tendem ao genitor (Nipponbare)
com menor comprimento da panicula.

O numero de espiguetas férteis e estéreis por panicula caracteriza-se
por possuir controle genético quantitativo (Mendes et al.,, 2014), baixa
herdabilidade e alto efeito do ambiente, sensivel principalmente as condigbes
adversas do clima, tais como as baixas e altas temperaturas ocorridas no
desenvolvimento da cultura, vindo a prejudicar o desenvolvimento dos graos de
polen, podendo resultar na esterilidade das espiguetas (Larrosa et al., 2009).

Com relacdo ao cruzamento N x Q para o carater NEF (Figura 2.2A), houve
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formacdo de nove classes fenotipicas, com amplitude de 38 a 150 unidades.
Obteve-se duas classes com 18 familias em cada uma, contendo 68 e 83
unidades, respectivamente. A distribuicdo foi assimétrica positiva (S= 0,78) e
leptocuartica (K= 0,27) indicativo de menor variabilidade para este carater.
Onde, 1,54% das familias foram superiores ao genitor Nipponbare de maior
média, e 76,92% foram inferior ao genitor BRS Queréncia.

O Cruzamento Q x N revelou para NEF (Figura 2.2B) a formacao de
seis classes fenotipicas, com amplitude de 50 a 175 unidades, sendo a classe
de 75 unidades responsavel por agrupar 21 familias. A distribuicdo foi
classificada como assimétrica positiva (S=0,57) e leptocurtica (K=0,22),
indicando menor variabilidade fenotipica para o carater em relagdo a média das
familias. Acima da média do genitor Nipponbare, observou a presenca de
6,78% das familias superiores ao genitor Nipponbare e 71,19% foram inferiores
a média do genitor BRS Queréncia.

A disperséo grafica (Figura 2.3E) para o carater NEF revelou que ha
segregacao transgressiva das familias e verifica-se na situacao (I) que 75%
das familias sdo oriundas do cruzamento Q x N, e 25% foram do cruzamento
N x Q, essa percentagem pode ser devido a esterilidade das espiguetas
causada devido ao cruzamento Oryza sativa sp. indica x Oryza sativa sp.
japonica (Know et al., 2014), sendo o cruzamento Q x N mais eficiente para
incrementar o carater, e obter transgressivos positivos.

O cruzamento N x Q possibilitou maior segregacao devido a formacgao
de mais classes fenotipicas para o carater NEF. O cruzamento Q x N
apresentou maior variagao fenotipica (02=782,05) (Tabela 2.1) e maior ganho
relativo para incremento do carater. Observa-se que em ambos 0S
cruzamentos a média das familias foi inferior a média dos genitores, e 0s
resultados obtidos tendem ao genitor (BRS Queréncia) com menor nimero de

espiguetas férteis por panicula.
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Figura 2.2. Distribuicdo de frequéncias de 65 familias na geragéo F¢ derivadas do cruzamento

das cultivares Nipponbare e BRS ueréncia (N x Q) e de 59 familias derivadas do cruzamento

cultivares BRS Queréncia e Nipponbare (Q x N), para os caracteres nimero de espiguetas

estéreis por panicula (C e D), massa de cem gréos (E e F) e massa total de gréos por planta (G
e H). FAEM/UFPel, 2016.



120 1
o
g A F67 F75
2110 4 I
g
]
F26F31
§ 100 4 F20 LS F127 P18
8 F60 FF771ZF78 F124 "
@ F55 1
= F3833 74 F122F 37
) P40 Bl P, e
= 90 4 Fi6,, S ray S’ 86 01 F110 F1E e
o AT e w‘%ﬁ%&s T Ty
23
g gé%mz 7 B F65 ol FE92 Flﬁiﬂﬁuiﬁlgl
8 F24
2 80 - o Fa8 nEl26125
a F1s Fids i
fa) F£02 F28 * o ity
70 — — )
Familias Fg
230,
g Fa2
~ C
g 25
3 J r36 Fas |
o F123
s F T F54 e
220 A Faf F75
F8;
£ o ok F53_F60 Fso e
= Flfpg Fa1 Fs8 FFE%W Fragg
g 15 R0 O F49 £72 19 P8 b, FioF12F32
=) e 2 FS s R FFTL o4 33 Fl0R110r116 Fr25 "
o 30 | F51 F F:
s M Fl(‘;l‘?%ﬁ Faf R P 53 A s FiobE
i) e Fs0 B rdd? Fokes | FilFI20
o 10 + Ao rs P sy T oo Fiffgg FIET21 FI28
= 5 F5: 108 F118  F130
I5) Fa7 11
g F1a F101
= Fl11
z 5 - R R )
Familias Fg
=
g
2
<
= 200 4
3] E
§ 180 - F118 |
5 160 F16 Fo35
i=N
F31
.2 140 - Fi5 F135
g Fig 70 i FlE?E? Faf® 1
8 120 - 1 "3 T Rl F125
F21 Fo2es, F127
2 228 o B F103 126 F137
£ 100 A 10 s f
E [ e ; H
Fa1_F48 F82
2 80 T e Lome T o g
@ F F107 F11 F131
2 60 4 F104110 I 11
5 B3
=
o 40
Q T T T T T T d
£
=}
Z
316 ] F137
3 4 ] G F122
> F13 F60 F76 F84 F120
=2 Fa1 F66 Fo1
3.2 F25 F121
$ ! 10 e F64. Fo2™° I
= F30 F50! e
= 3 FLfiPe o F132
2 3’0 ] ° F24 e %23 s:“ Fol "g F113 e
F16 a0 Fa6  F56 F74 F82 koo Figs €81
$2,8 1 ﬁ{ﬁrﬂz AR 7l F79 Fatng Fiog o=
c Fa FGF65 F
526 1 FI7 Loy F45  F54 o0 Fos Pl PP R ||
84 G . 83 s
F5 2 Fob F104 F1:
@
824 Firs (S Dt e
ﬁ 22 1 . F108
> Fo3
2,0 1 e Fi1s 1l
1,8 — — R e
Familias Fg

Figura 2.3. Disperséo grafica de 121 familias

40

160 4
B
’E\140 ] F99 |
S F16 F91  F106
~ F87F92 F103
8120 | FL4 s F88 FI0 £y
= RoR7 R F10 g 8, PSP
] 5 =3 F63 ﬂﬂfm e F123
o Fig., FI0 Fs Fo2  F73 FessdSg) FI Wg 129
g 100 - 328 Fo1 Py 32
; F108 * F120F126 Tl
< s, F32 975 F82
S LR rer P14 "0 e i
2 80 4 % F76 F93 F116
< F20 e | o7
il F104
F65 m
60 4 Fé4 F138
Familia Fg
30 4
P D F17 F99 |
F10 F92
= 26 F9 F16 Fiz
8 f5 F Fa8 g, 120 Fl27gy37
g e F21 Efgm Fofer F78 FEf) Hitasy oo 1
g 24 | s Fon F1p124
=¥ F14 F61  F73 F125
5 79 F106 5
< 4 F5 R7 F69 B
5 22 %30 ;ﬂﬂfﬁﬁ F@%sﬂffﬁl%ﬁﬂ
° F27 fosT 2074 P02 gy
=1 2
|5 20 A o F62 Feo Fz
E F13 Fa1 FAT F60 s |
=} | F: Fﬁ%@% F107
a. 18 R aa 4353 2
g = B30 Fi,
8
3 16
F64
14 - L e R
Familias Fg
ey
=]
=
=
=
z 100 +
;E F
8« F67
5 80 1
(=¥ F48 |
@ F102
5]
e 4
% 60 oo T2
o F78 F87 Fl22107
» a1 F82
] Fi03 P Fl2gipga
o 40 F16 110 I
2631 Flopg  Fo8%gq FL0E Sasiys F135
ED psry T ey 23 81 12130
oo F15 0. F62 F94 09
2y F73 FIB09 [y)7  Fladiay
o 27 F63 gz D Fog FOSOL e
o 20 A FI0 g F REh Fo1
2 rao F126 11
% F14 F36 F53_F60 Fr46  Fe6 F1pa07 FL4F12L
> - 0 FRmEs mﬁ)ﬁ Fag,, 72 F89 Fiia
5 PR F25 T e
g Familia F
Z
e~
> B
e 80 F137
< H
s
=
K
= |
g 60 1 F12§128
Fo9
F125
8 Fo5 Flifo1
£ F127
> F17 FstﬂF F48 rar Fo4 F129 1
£40 1 - R L o e RE®
* B g8 Fag F62 T .
3 F Fa1 POl poofig_ pesy PP
P Fi5 P ref *lrap A F132
= o F2 P . 10 Fgg2  Fo2 519,
220 R P . Fagy  FOL Ffgge P16 Rl
= gé%u =28 F7L Fl15 1]
3 F23 F2 P8 Fi10 F138
171 F64 75
<

Familias F

na geracdo Fg, para os caracteres dias para

florescimento (A), altura de planta (B), nimero de paniculas por planta (C) e comprimento de

panicula (D), nUmero de espiguetas férteis por panicula (E), nUmero de espiguetas estéreis por

panicula (F), massa de cem gréos (G) e massa total de grdos por planta (H). FAEM/UFPel,

2016.



41

Para o carater NEE, o cruzamento N x Q (Figura 2.2C) formou oito
classes fenotipicas, com amplitude de 0,00 a 84 unidades, sendo que a classe
de 12 unidades compreendeu 32 familias. Assim, superior a média do genitor
(Nipponbare) com maior magnitude para este carater, apresentaram-se 4,62%
das familias e 81,54% das familias foram inferiores ao genitor BRS Queréncia.
A distribuicao foi classificada como leptocurtica (K= 6,06) e assimétrica positiva
(S=2,12), tendo-se maior concentracdo das familias a esquerda da média geral
das familias com menor NEE.

Para o cruzamento Q x N (Figura 2.2D), evidenciou-se seis classes
fenotipicas para o carater NEE, com amplitude de 15 a 65 unidades e duas
classes proeminentes sendo 25 e 35 unidades, onde reuniu-se 17 familias
cada classe. Acima da média do genitor (Nipponbare) de maior numero de
espiguetas estéreis apresentaram-se 23,73% das familias, em contrapartida,
inferior ao genitor BRS Queréncia evidenciaram-se 47,46% das familias. A
distribuicdo de acordo com o coeficiente de assimetria e curtose foi classificada
como assimétrica positiva (S=0,46) e platicartica (K=-0,03), que pode indicar
maior variabilidade para o carater NEE, e as familias situam-se préximas da
média geral das familias.

Identificou-se as familias segregantes abaixo da média do genitor (BRS
Queréncia) com menor numero de espiguetas estéreis através da dispersao
grafica (Figura 2.3F), sendo a situacdo (Ill) de maior interesse para o
melhoramento do arroz, ja que busca-se o0 niumero de espiguetas estéreis por
panicula menor, por influenciar negativamente na produtividade de gréos
(Dalchiavon et al., 2012), como demonstrada na situacao (l). Para a situacao
(1) foram representadas 32,55% das familias oriundas do cruzamento Q x N e
67,45% das familias do cruzamento N x Q.

O cruzamento N x Q possibilitou a maior segregacéo devido a formagéao
de mais classes fenotipicas para o carater NEE, e apresentou maior ganho
relativo para a redugdo deste carater, mas revelou maior variagdo fenotipica
(0*= 240,53) e coeficiente de variagdo (CV%= 83,91). Independente do
cruzamento as familias tendem ao genitor (BRS Queréncia) de menor média
para o carater, portanto, as familias inferiores a esse genitor apresentam-se
interessantes para o melhoramento do arroz e obtencdo de gendtipos mais

produtivos.
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Um dos componentes do rendimento de grédos que mais influenciam a
produtividade do arroz é a massa de cem graos (Alvarez et al., 2012), pois esta
apresenta-se como o carater mais estavel fenotipicamente entre os gendtipos,
e intimamente relacionado com as dimensdes dos graos (Buzetti et al., 2006).
Para o cruzamento N x Q, o carater MCG (Figura 2.2E) apresentou sete
classes fenotipicas, e amplitude de 2,4 a 3,3g, onde 21 familias ficaram
contidas na classe de 2,7g. A distribuicdo teve comportamento platicurtico (K=-
0,05) e classificada como assimétrica positiva (S=0,55), com mais familias a
esquerda da média geral. Assim, 41,54% das familias encontraram-se acima
da média do genitor BRS Queréncia sendo esse superior para a MCG, e
10,77% situaram-se abaixo da média do genitor Nipponbare.

Com relacdo ao cruzamento Q x N para o carater MCG (Figura 2.2F),
verificou-se a formacéo de seis classes fenotipicas, com amplitude de 1,95 a
3,45¢, sendo a classe de 2,85¢g responsavel por agrupar 19 familias. Obteve-se
com esse cruzamento 64,41% das familias superiores ao genitor BRS
Queréncia de maior média da MCG, e 11,86% das familias foram inferiores a
meédia do genitor Nipponbare. A distribuicdo foi classificada como assimétrica
negativa (S=-0,33) e platicurtica (K=-0,19), concentrando as familias de maior
MCG a direita da média.

A dispersao gréfica (Figura 2.2F) permitiu identificar os transgressivos
positivos para o carater MCG, na situacdo (I) estdo situadas 63,26% das
familias oriundas do cruzamento Q x N e 36,74% das familias provenientes do
cruzamento N x Q. Nota-se que com esses cruzamentos é possivel a sele¢édo
de familias com maior massa de MCG, e assim obter gendtipo mais produtivos
através da selecdo destas familias.

O cruzamento N x Q possibilitou maior segregacdo devido a formagéao
de mais classes fenotipicas para o carater MCG. O cruzamento Q x N obteve
maior variagado fenotipica (0%= 0,12) e coeficiente de variagdo (CV%= 12,55),
indicativo de adequada conducao do experimento, e maior ganho relativo para
o incremento deste carater. Nota-se que independente do cruzamento as
familias tendem ao genitor (BRS Queréncia) de maior média para o carater
MCG, as médias das familias foram intermediarias aos genitores, e pode ser
indicativo de efeitos aditivos, onde cada genitor contribui geneticamente de

igual forma & constituicdo da progénie.
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A produtividade de gréos apresenta-se como um carater de heranca
quantitativa controlada por grande numero de genes (Boldieri et al., 2010),
sendo determinada por Vvarios componentes de rendimento agindo
conjuntamente , apresenta influencia de varios atributos da planta, tais como o
maior comprimento de panicula (Peng et al.,, 1999), maior numero de
espiguetas férteis por panicula, menor nimero de espiguetas estéreis e maior
massa de cem graos (Costa et al., 2000; Marchezan et al., 2005; Filho e
Fornasieri, 2006; Dalchiavon et al., 2012; Tang et al., 2013).

O cruzamento N x Q para MTG, (Figura 2G), evidenciou a formacao de
sete classes fenotipicas para o carater massa total de grdos por planta, com
amplitude de 12,5 a 42,59, onde a classe mais proeminente foi a de 22,59
contendo 17 familias. Para este cruzamento nd&o houve nenhuma familia
superior ao genitor BRS Queréncia, porém 86,15% das familias foram
inferiores ao genitor Nipponbare. A distribuicdo foi platicurtica (K=-0,90) e
assimétrica positiva (S=0,41), concentrando as familias de menor produtividade
por planta a direita da média.

Com relacdo ao cruzamento Q x N, (Figura 2.2H) para o carater MTG,
observa-se que houve formagéo de seis classes, com amplitude de 12 a 72g,
onde a classe mais proeminente (24g) continha 26 familias. Neste cruzamento,
8,64% das familias foram superiores ao genitor (BRS Queréncia) com maior
meédia para este carater, em contrapartida, 81,36% ficaram abaixo do genitor
Nipponbare. A distribuicdo foi assimétrica positiva (S= 0,96) e leptocurtica (K=
1,57).

A dispersdo grafica (Figura 2.3H) revelou transgressivos positivos na
situacdo (I), apresentando oito familias provenientes do cruzamento Q x N,
sendo indicativo de que este cruzamento apresente combinacdes génicas que
possam influenciar no incremento do carater. O cruzamento N x Q possibilitou
maior segregacdo devido a formacdo de mais classes fenotipicas para o
cardter MTG. O cruzamento Q x N obteve maior variagdo fenotipica
(02=169,95) e consequentemente maior coeficiente de variacao (CV%=40,53),
em contrapartida, obteve maior ganho relativo para incremento do carater.
Independente do cruzamento as familias tendem ao genitor (Nipponbare) de

menor média para o carater, e no o cruzamento Q x N obteve-se oito familias
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acima no genitor BRS Queréncia, sendo estas passiveis de serem
selecionadas.

Nos cruzamentos N x Q e Q x N foram obtidas familias segregantes
transgressivas em ambas as dire¢cdes para todos os caracteres. Independente
dos cruzamentos as familias tenderam ao genitor BRS Queréncia, para 0s
caracteres DF, NEF, NEE, MCG, obtendo menores magnitudes para estes
caracteres, revelando que o cruzamento entre estas subspécies também pode

ser favoravel.

2.4.Conclusodes

O cruzamento entre Nipponbare e BRS Queréncia (N x Q) possibilitou
maior segregacao devido a formacédo de mais classes fenotipicas para todos os
caracteres analisados.

Nos dois cruzamentos foram obtidas familias segregantes
transgressivas em ambas direcfes para todos os caracteres.

Independente dos cruzamentos as familias tenderam ao genitor BRS
Queréncia, para os caracteres dias para florescimento, nUmero de espiguetas
férteis por panicula, nUmero de espiguetas estéreis por panicula, massa de
cem graos.

Para os caracteres comprimento de panicula e massa total de graos
produzidos por plantas as familias tenderam ao genitor Nipponbare.
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Componentes de variancia em familias Fg oriundas de cruzamentos

reciprocos entre Oryza sativa sp. indica e Oryza sativa sp. japonica
3.1. Introducéao

O arroz (Oryza sativa L.) é o terceiro cereal mais produzido no mundo,
sendo o Brasil o maior produtor da América Latina (USDA, 2016). Por ser uma
cultura com grande importancia e revelar crescente necessidade de
incrementos em produtividade, devido ao crescimento demografico e a
necessidade alimentar da populacdo humana, um dos principais objetivos dos
programas de melhoramento do arroz € a obtencdo de genoétipos mais
produtivos. Diante disto, esse incremento da produtividade pode ser alcancado
através de hibridacbes, selecdes e multiplicacdo de gendtipos que apresentam
melhor desempenho agronémico e industrial (Béarbaro et al., 2007).

Gendtipos superiores sao dificilmente identificados, pois varios sdo os
caracteres que evidenciam heranca quantitativa, sendo controlados por um
grande numero de genes, e podendo apresentar baixa herdabilidade, além de
possuir efeitos ndo aditivos e revelar grande efeito do ambiente sobre o
fendtipo (Carvalho et al.,, 2001). Estes caracteres de interesse agronémico
podem ser evidenciados pela a existéncia de maior frequéncia de
recombinacdo, expressar distribuicdo fenotipica com classes continuas,
revelando gendtipos segregantes transgressivos, desta maneira, as chances
de obter gendtipos superiores através da selecdo é incrementada (Reis et al.,
2004).

Para compreender quais caracteres sdo passiveis de serem
selecionados, e resultar em progresso ao melhoramento do arroz, torna-se
necessario identificar a magnitude dos componentes de variancia, estimar os
valores genéticos envolvidos na manifestacdo do fenétipo, e revelar os efeitos
aditivos e nao aditivos presentes, e com isso, identificar quais caracteres
apresentam maior fracdo herdavel e definir qual a estratégia de selecéo a ser
procedida (Smith et al., 2001; Leite et al., 2015). Além disso, ao quantificar os
componentes da variancia € possivel prever ganhos proporcionados pela
selecéo, avaliar a viabilidade do programa de melhoramento genético e obter

genotipos superiores (Leite et al., 2015). Portanto, ao identificar a fracdo da
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variacdo genética que € realmente fixada com os avancos de geracdes, O
melhoramento de autégamas torna-se eficiente, agregando ganhos em cada
geracdo através dos efeitos aditivos e reducdo dos efeitos ndo aditivos
(Baldissera et al., 2014).

O processo de selecdo tem por objetivo acumular alelos favoraveis nas
geracoes de melhoramento, possibilitando a predicdo do ganho pela selecao,
antes mesmo de que seja realizada, revelando-se uma das maiores
contribuicdes para o estudo de caracteres quantitativos (Reis et al., 2004). Os
métodos de selecdo se baseiam nas magnitudes e sentidos dos ganhos
genéticos, e pode ser direcionada entre e dentro das familias, onde
possibilitam interessante alternativa para selecionar as melhores familias e ou
individuos superiores dentro dessas (Martins et al., 2005; Martuscello et al.,
2009).

A necessidade de revelar a contribuicdo dos parametros genéticos e
componentes de variancia no estudo do controle genético dos caracteres
agrondmicos, e identificar qual a fracdo € realmente herdavel, e quais sdo o0s
padrées de selecdo que podem ser procedidos revela notavel importancia,
assim, o objetivo deste trabalho foi identificar familias Fe promissoras para a
selecdo no programa de melhoramento genético do arroz, através dos
componentes de variancia, herdabilidades e o ganho por selecdo, entre e
dentro as familias oriundas dos cruzamentos reciprocos entre Oryza sativa sp.

indica e Oryza sativa sp. japonica.

3.2. Material e Métodos

Este trabalho teve inicio em 2010 através dos cruzamentos entre 0s
gendtipos de arroz BRS Queréncia (Oryza sativa sp. indica) e Nipponbare
(Oryza sativa sp. japonica), realizados reciprocamente. Efetuou-se em torno de
10 cruzamentos utilizando-se o genétipo BRS Queréncia como genitor materno
(cruzamento I) "Q x N", da mesma forma, o gendétipo Nipponbare apresentou-se
como genitor materno (cruzamento Il) "N x Q", e obteve-se 121 e 160 plantas
hibridas F1, respectivamente. O avanc¢o de geracéao ocorreu (F; — F3) na safra
agricola 2011/2012, e a populagéo F; foi conduzida pelo método SSD (Single
Seed Descent), no campo da Estacdo Experimental Terras Baixas da Embrapa

Clima Temperado (ETB), Capéo do Ledo — RS.
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As plantas F3; foram conduzidas em casa de vegetacdo pertencente a
Embrapa Terras Baixas, e transplantadas ao campo da ETB (Estacéo Terras
Baixas - Capédo do Le&o/RS) na segunda quinzena de janeiro de 2014. A
geracado F,4 apos colhida foi enviada a Embrapa Arroz e Feijao (Goiania - GO)
para o avanco de geracdo em 2014. A geracdo Fs foi semeada em dezembro
de 2014 na estacdo ETB. Em 2015 a geracao Fs foi implantada na estacao
ETB, utilizando um delineamento de blocos incompletos com testemunhas
intercalares, sendo os tratamentos comuns (BRS Queréncia e Nipponbare)
dispostos em trés repeticdes, dentro de cada unidade experimental mensurou-
se 10 plantas. As Familias Fg foram dispostas intercalarmente aos genitores,
para o cruzamento (I) utilizou-se 43 familias, e cruzamento (Il) 45 familias
foram implantadas.

A unidade experimental foi constituida por linhas de 1,5 metros (m) de
comprimento, espacadas por 0,30 m, sendo utilizadas 15 plantas por familia,
em contrapartida, apenas 10 plantas foram selecionadas aleatoriamente para a
colheita e mensuracéo dos caracteres de interesse. A densidade populacional
empregada para todas as familias foi de 50 sementes aptas por m2. Implantou-
se 0 experimento em sistema de semeadura manual com adubacédo de base de
300 kg ha™ na forma de NPK (05-20-20), e 60 kg ha™ de nitrogénio na forma de
ureia, aplicado por cobertura no inicio do afilhamento. A altura de lamina de
agua variou entre 7,5 e 10 cm, sendo o inicio da submersdo do solo 30 dias
apos a emergéncia das plantulas. Os tratos culturais, assim como o controle de
plantas daninhas, doencas e insetos-praga foram realizados de acordo as
indicacBes da SOSBAI (2014).

Os caracteres mensurados foram:

Dias para o florescimento (DF), nimero de dias ocorridos da semeadura
até o florescimento de 50% das paniculas, resultados em dias.

Altura de planta (AP), medida da superficie do solo até a extremidade da
panicula, obtida através de régua graduada no periodo de enchimento dos
graos, resultados em centimetros (cm).

Comprimento da panicula (CP), obtida através da distancia da base da
panicula a extremidade da Ultima espigueta, obtida através de uma régua

graduada, resultados em centimetros (cm).
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Numero de espiguetas férteis por panicula (NEF), mensurou-se o
namero de espiguetas férteis contidas em cada panicula, resultados em
unidades (uni).

Numero de espiguetas estéreis por panicula (NEE), obtido através da
contagem do numero de espiguetas estéreis em cada panicula, resultados em
unidades (uni).

Massa de cem grdos (MCG), obtida a partir da contagem do nimero de
graos por planta onde se mensurou a massa, posteriormente, ajustou-se para a
massa de cem graos, resultados em gramas (Q).

Massa total de grdos produzidas por planta (MTG), obtida através da
afericdo da massa total dos grdos contidas nas espiguetas férteis das plantas,
resultados em gramas (g).

Os dados obtidos foram submetidos a analise de variancia (ANOVA)
para todos os caracteres estudados, com intuito de comprovar as diferencas
significativas entre o0s genétipos testados a 5% de probabilidade.
Posteriormente determinou-se as estimativas dos parametros: variancia
fenotipica entre as familias Fs (0% ), variancia fenotipica dentro das familias Fe
(0%kq); variancia ambiental entre as familias Fg (0%e); variancia ambiental
dentro das familias Fg (0%gq); variancia genotipica entre as familias Fg (0%ce);
variancia genotipica dentro das familias Fg (0%gq¢); variancia aditiva (02%a);
variancia de dominancia (0?%p); herdabilidade com sentido amplo entre as
familias F¢ (h2ae); herdabilidade com sentido amplo dentro das familias Fg
(h2ag); herdabilidade com sentido restrito entre as familias Fg (h2e);
herdabilidade com sentido restrito dentro das familias Fs (h%g); e herdabilidade
total (H2y).

Sendo:
1: Variéncia fenotipica (0%):

. 2 QMentre Fe
1.1: 0%p,= — .

1.1: 0%re: Variancia fenotipica entre familias Fe
QMentre r6: Quadrado meédio entre familias Fg

n: numero de plantas



1.2: 0%pg = QMgentro Fe

1.2:0%k4: Variancia fenotipica dentro de familias Fg

QMgentro F6: Quadrado médio dentro de familias Fg

2:Variancia ambiental (0%g):

21 O-2Ee — é(QMer;tre G1 + QMer;tre GZ)

2.1: 0%: Variancia ambiental entre familias Fg
QMentre g1: Quadrado médio entre G,

QMentre c2: Quadrado médio entre G,

2 2 O-zEd — QMdentro G1+QMdentro G2
L. 5

2.2: 0%q4:Variancia ambiental dentro das familias Fg
QMgentro 61: Quadrado médio dentro G;

QM gentro g2: Quadrado médio dentro G,

3:Variancia genotipica (0%s):

3.1: 0%;, = 0%, — 0%,

3.1: 0%ce: Variancia genotipica entre familias Fg
0%: Variancia fenotipica entre familias Fg
0%ge: Variancia ambiental entre familias Fg

3.2: 0%gq = O%py — 0%y

3.2: 0%sq: Variancia genotipica dentro familias Fg

0%r¢: Variancia fenotipica dentro familias Fg



0%eq: Variancia ambiental dentro familias Fg

4:Variancia aditiva (0%a):

o2, = 0%ce — FO%gq
A F(1+F)

0%ge: Variancia genotipica entre familias Fg
0%sq: Variancia genotipica dentro familias Fg
F: Coeficiente de Wright (Falconer, 1987)

5:Variancia de dominancia (0%p):

4F0%;4 — (1 — F)o%g,
D= F

0-2

0%sq: Variancia genotipica dentro familias Fg
0%ge: Variancia genotipica entre familias Fg
F: coeficiente de Wright

6: Herdabilidade com sentido amplo (hZ):

__ 0O%e

6.1: the = 02—Fe
6.1: h2ae: Herdabilidade com sentido amplo entre as familias Fg
0%ge: Variancia genotipica entre familias Fg

0%: Variancia fenotipica entre familias Fg

.12 _ 9%a
6.2: h*py = =
Fd

6.2: h%aq: Herdabilidade com sentido amplo dentro das familias Fg

0%gq: Variancia genotipica dentro das familias Fg



0%r¢: Variancia fenotipica dentro familias Fg

7: Herdabilidade com sentido restrito (h?):

0%pe _ 2F0%y
O%Fe O%Fe

7.1:h%, =
7.1: h?.: Herdabilidade com sentido restrito entre as familias Fe
0%pe: Variancia aditiva entre familias Fg
0%a: Variancia aditiva

0%. Variancia fenotipica entre familias Fg

F: coeficiente de Wright

7 2 h2 _ ozAd _ (1_F)02A
re rd — 2 - 2
O°Fd O°Fd

7.2: h?4: Herdabilidade com sentido restrito dentro das familias Fg
02aq: Variancia aditiva dentro das familias Fg
02a: Variancia aditiva
0%r¢: Variancia fenotipica dentro das familias Fe
F: coeficiente de Wright
8: Herdabilidade total (H%7):

_ O-ZA total _ (1 + F)OZA

HZp = -
O%Ftotal O%pe + O%pg

02 total; Variancia aditiva total

02, : Variancia aditiva

0%k totals Variancia fenotipica total
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0% Variancia fenotipica entre familias Fg
0%rq: Variancia fenotipica dentro das familias Fe
F: coeficiente de Wright

9: Ganho por selecéo (GS):

9.1: GS, = h?, x (i) x /0%

9.1: GSe: Ganho por selecao entre familias Fg
h%.: Herdabilidade com sentido restrito entre familias Fg
0%re: Variancia fenotipica entre familias Fg
i: Intensidade de selecéo

9.2: GSy = h?,y x (i) X \/0%q

9.2:GSd: Ganho por selecao dentro das familias Fg
h?.4: Herdabilidade com sentido restrito dentro das familias Fe
0%r¢: Variancia fenotipica dentro das familias Fe
i: Intensidade de selecéo

Para determinacao dos célculos utilizou-se coeficiente de endogamia (F
de Wright) de 0,9843 e intensidade de selecado (i= 1,755) representando uma
pressdo de 10% entre e dentro das familias Fg, as andlises foram realizadas
atraves do software estatistico Genes (Cruz, 2013).

3.3. Resultados e discussao

A analise de variancia revelou significancia a 5% de probabilidade e
comprovou diferengas entre as familias Fg de arroz em ambos 0s cruzamentos

para os caracteres dias para o florescimento (DF), altura de planta (AP),
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comprimento da panicula (CP), nimero de espiguetas férteis por panicula
(NEF), numero de espiguetas estéreis por panicula (NEE), massa de cem
graos (MCG) e massa total de graos produzidos por planta (MTG).

A variancia fenotipica (0%) é composta por dois componentes, sendo 0
primeiro advindo dos efeitos ambientais totais e o segundo decorrente dos
efeitos genéticos que permitem evidenciar a variabilidade genética (Ramalho et
al., 2012). A inferéncia da variancia genética (0%g) é realizada com intuito de
compreender a estrutura genética envolvida entre as progénies segregantes,
sendo determinada por efeitos aditivos e ndo aditivos (Baldissera et al., 2014).
Para o carater dias para o florescimento (DF), as familias do cruzamento
N x Q revelaram que 88,19% da variacdo fenotipica foi decorrente da variancia
genética (0%ce), em contrapartida, o cruzamento Q x N evidenciou que 91,20%
da magnitude do fendtipo foi resultante da fracdo genética entre as familias Fg
de arroz. Dentro das familias Fg 0 cruzamento N x Q, demonstrou que 70,52%
da variancia fenotipica (0%rq) foi oriunda de efeitos genéticos (0%z4), N0 entanto,
o cruzamento Q x N revelou que o fendtipo foi determinado por 81,82% de
causas genéticas (Tabela 3.1). A contribuicdo genética para o fenotipo € maior
entre as familias Fg para ambos os cruzamentos.

Uma fragdo da variancia fenotipica (0%) apresenta causas ambientais,
sendo expressa através da variancia ambiental (0%g), e manifesta natureza nao
herdavel, podendo ser manipulada por técnicas experimentais (Ramalho et al.,
2012). Entre as familias, o carater DF revelou para o cruzamento N x Q que
11,78% da variacao fenotipica foi decorrente de efeitos ambientais. No entanto,
no cruzamento Q x N, esta fracdo foi decorrente de 8,79% de efeitos néo
genéticos. Dentro das familias para ambos o0s cruzamentos a variacao
ambiental foi maior entre as familias Fg, sendo o cruzamento N x Q acometido
por 29,48% e o cruzamento Q x N por 18,18% dos efeitos residuais na
manifestacdo do fendtipo (Tabela 3.1), esse resultado pode ser explicado
devido a natureza do caréter, e pela dificuldade de mensuragédo do DF entre as
plantas das familias, causando o incremento da variancia total desse carater,
devendo ser minuciosa.

Ao utilizar a cultivar BRS Queréncia como genitor materno, para o
carater DF obteve-se incremento de 3% da variancia fenotipica entre e 11,3%

dentro das familias Fs devido a variancia genotipica, sendo esta composta por
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fragbes aditivas (0%a) e herdaveis, e por desvios de dominancia (0%p), néo
herdaveis (Cruz et al., 2014). O cruzamento N x Q apresentou maior efeito
aditivo, enquanto o cruzamento Q x N revelou maior efeito ndo aditivo para o
DF, esse resultado é decorrente da elevada variancia fenotipica total de

algumas familias que contribuiram para inflar os desvios de dominancia.
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Tabela 3.1. Estimativa de parametros e ganho por selecédo para os caracteres
de importancia agronémica no cruzamento Nipponbare x BRS Queréncia e seu
reciproco. CGF-FAEM/UFPEL, 2016.

Estimativa de parametros

Parametros DP AP CP NEF

NxQ QxN NxQ QxN NxQ QxN N x Q QXN
0%, 42,15 56,53 173,98 175,63 9,17 4,09 339,58 610,62
lo 28,56 46,31 42,24 64,20 1,68 2,48 432,53 563,34
0%, 4,97 4,97 25,66 25,66 0,37 0,37 67,02 67,02
0%y 8,42 8,42 25,01 25,01 1,04 1,04 307,50 302,50
0%6e 37,17 51,55 148,32 149,97 8,79 3,71 272,56 543,60
0%cq 20,14 37,89 17,22 39,18 0,64 1,43 125,02 255,83
02 10,19 8,97 73,33 62,88 454 1,31 86,45 169,06
0% 290,49 556,65 183,79 522,01 5,01 20,10 1779,61 3649,42
h2ae 0,88 0,91 0,85 0,85 0,95 0,90 0,80 0,89
h2aq 0,70 0,93 0,40 0,61 0,37 0,57 0,28 0,45
h2.e 0,45 0,29 0,78 0,66 0,92 0,60 0,47 0,51
h24 0,02 0,01 0,11 0,06 0,18 0,03 0,01 0,02
H? total 0,27 0,16 0,65 0,50 0,80 0,38 0,21 0,27

Estimativa de parametros

Parametros NEE MCG MTG

NxQ QxN NxQ QxN N x Q QXN
(o™ 116,00 162,14 0,03 0,11 78,74 97,70
lo 95,51 177,44 0,04 0,07 135,83 392,38
0% 12,29 12,29 0,00 0,00 12,85 12,85
0%y 46,28 46,28 0,01 0,12 102,29 102,29
0%ce 103,70 149,85 0,03 0,11 65,88 84,85
0%aq 49,22 131,15 0,02 0,06 33,54 290,08
02 32,03 15,23 0,00 0,32 19,17 (NPE)
0% 702,68 1942,35 0,42 0,89 481,48 4432,68
h2ae 0,89 0,92 0,98 0,99 0,83 0,86
h2aq 0,51 0,73 0,70 0,83 0,24 0,73
h2e 0,51 0,17 0,30 0,51 0,45 (NPE)
h24 0,02 0,00 0,01 0,02 0,00 (NPE)
H total 0,29 0,08 015 0,32 0,17 (NPE)

Ganho por selecao
Caracteres N x Q QXN
entre dentro entre dentro

DF 5,12 0,18 3,82 0,11
AP 18,05 1,25 15,35 0,84
CP 4,88 0,40 2,12 0,08
NEF 15,20 0,36 22,11 0,83
NEE 9,63 0,34 3,79 0,00
MCG 0,09 0,00 0,29 0,00
MTG 7,00 0,00 (NPE) (NPE)

Coeficiente de endogamia= 0,93

N° repeticdo genitores=4

Observacao dentro da familia= 10

DF= dias para o florescimento; AP= altura de planta; CP= comprimento da panicula; NEF=
numero de espiguetas férteis por panicula; NEE= nimero de espiguetas estéreis por panicula;
MCG= massa de cem grdos; MTG= massa total de grdos produzidos por planta; o2F.=
variancia fenotipica entre; 0%F4= variancia fenotipica dentro; 0®E.= variancia ambiental entre;
0°%E4= variancia ambiental dentro; 02G.= variancia genotipica entre; g>G4= variancia genotipica
dentro; 02A= variancia aditiva; 0?D= variancia de dominancia; h2A.= herdabilidade ampla entre;
h2A,= herdabilidade ampla dentro; h2r,.= herdabilidade restrita entre; h2ry= herdabilidade restrita
dentro; H2T= herdabilidade total; NPE= n&o foi possivel estimar.
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A compreensdo da magnitude de herdabilidade de um carater € um dos
parametros genéticos mais importantes para os programas de melhoramento
genético, pois possibilitam estimar a fracdo herdavel do carater que sera
transmitida dos genitores as progénies. Este parametro pode definir quais
estratégias devem ser abordadas para a selecdo de familias superiores, e
ainda expressar a confiabilidade e representatividade do fenétipo em relacéo
aos efeitos genéticos (Falconer, 1987; Baldissera et al., 2014). A herdabilidade
pode ser estimada com sentido restrito (h%), correspondendo a fracdo dos
efeitos aditivos dos genes que podem ser conservados na geracao seguinte, e
com sentido amplo (h2a) que representa a variagdo genética envolvida em uma
determinada situacdo, ndo representando a totalidade dos efeitos herdaveis
(Carvalho et al., 2001).

O cruzamento Q x N apresentou maior herdabilidade com sentido amplo
entre e dentro das familias, indicando que a maior variagdo genética total para
DF foi obtida quando utilizou-se o gendétipo BRS Queréncia como genitor
materno. A herdabilidade com sentido restrito apresentou-se superior no
cruzamento N x Q entre e dentro das familias, evidenciando maior efeito
herdavel e aditivo neste cruzamento. Para DF a maior eficiéncia de selecao
ocorreu entre as familias em ambos os cruzamentos, pois a herdabilidade com
sentido restrito e 0 ganho de sele¢do apresentaram-se maiores entre familias
Fe (Tabela 3.1), baseando-se em 94% de homozigose, restando 6% de
heterozigotos que estdo contidos nos efeitos nao aditivos.

Dias para o florescimento é um carater que define a duracdo do periodo
vegetativo, determina o periodo para o enchimento de gréos e o ciclo total das
plantas (Streck et al., 2006), além de apresentar relacdo direta com a
produtividade de gréos (Lago et al., 2009; Lack et al., 2012). Frente ao exposto,
no cruzamento N x Q observa-se possibilidade de selecionar familias
promissoras para reducdo do carater (ciclo precoce), com baixa variacdo
fenotipica dentro das familias (F6, F12, F14, F15, F20). Em contrapartida, para
a obtencdo de gendtipos com ciclo tardio, as familias possiveis de serem
selecionadas para compor a proxima geracao seriam as F7, F8, F18, F24, F43,
FA45 (Tabela 3.2). No cruzamento Q x N as familias mais promissoras para

obter gendtipos precoces reduzindo os dias para o florescimento seriam, F17,
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F27, F30, F31, F32, F33, F34 e F38, e para o obter gendtipos tardios a selecéo
deveria ser procedida nas familias F1, F2, F4, F10, F13 e F37 (Tabela 3.2).

Em relagcdo ao carater altura de planta (AP), entre as familias do
cruzamento N x Q, 14,75% da porcao fenotipica foi devido aos efeitos do
ambiente, e 85,25% advindo de causas genéticas. Para o cruzamento Q x N a
variancia fenotipica foi composta por 85,38% de causas genéticas e 14,62% de
efeitos ambientais (Tabela 3.1). Em ambos os cruzamentos as magnitudes das
variancias foram proximas.

Dentro das familias para o carater AP o cruzamento N x Q apresentou a
maior participacdo da variancia ambiental (59,24%) no fenétipo, sendo 40,76%
devido a causas genéticas. No seu reciproco (Q x N), a variancia genética
apresentou maior contribuicdo a variancia fenotipica (0% ), com 61,02%, no
entanto, 39,98% foram oriundos de efeitos ambientais (Tabela 3.1). A variancia
ambiental dentro das familias (0%4) contribuiu de forma superior a expressao
do fendtipo, evidenciando que a variagcdo residual apresenta-se mais
acentuada dentro das familias em ambos os cruzamentos. Para reduzir a
variancia fenotipica nesta situacéo, seria necessario incrementar o nimero de
plantas mensuradas dentro da familia, com intuito de minimizar os desvios e
variancia residual.

A contribuicdo genética para a expressao do fenétipo foi maior entre as
familias em ambos cruzamentos, o cruzamento Q x N possibilitou incrementar
em 0,13% o carater AP entre as familias, e 20,26% dentro das familias devido
a variagdo genotipica. Neste cruzamento, os efeitos ndo aditivos revelaram-se
maiores relacionados a alta variancia genotipica, e variancia fenotipica, devido
aos desvios de dominancia. O cruzamento N x Q revelou maiores efeitos
aditivos (0%) e herdabilidade com sentido restrito (h%) para o carater AP, isso
ocorre devido a dependéncia direta na obtencdo mateméatica da estimativa
destes parametros. A herdabilidade com sentido amplo (h?s) apresentou-se
similar entre as familias para ambos os cruzamentos, porém, entre as familias
do cruzamento Q x N a herdabilidade com sentido amplo (h?s) foi maior, nestas

condi¢des indica maior variagao geneética entre as familias.
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Tabela 3.2. Médias (x) e variancias (0®) para os caracteres dias para o
florescimento (DF) e altura de planta (AP) em ambos cruzamentos. CGF-
FAEM/UFPEL, 2016.

Famil DP (dias) AP (cm)
an,;”as N x Q QXN N xQ QXN
6 — — — —
X (o X 02 X 02 X o2
F1 84,00 0,00 96,60 0,71 92,90 18,54 73,50 35,38
F2 85,00 0,00 93,00 4,00 92,70 48,01 103,60 52,93
F3 86,00 0,00 94,40 51,6 108,10 101,21 85,70 65,34
F4 85,00 0,00 113,00 0,00 90,70 31,56 90,50 20,27
F5 83,00 0,00 88,80 9,51 89,30 45,12 80,50 12,50
F6 82,00 0,00 90,00 27,55 86,30 26,90 87,60 56,93
F7 100,00 0,00 87,10 20,54 110,80 28,40 97,00 37,11
F8 100,00 0,00 88,10 48,76 109,60 48,26 95,50 95,83
F9 84,20 0,40 84,10 51,43 87,70 25,34 103,20 73,06
F10 88,50 11,83 101,10 12,98 112,40 44,48 91,70 169,34
F11 88,00 9,11 92,10 9,65 116,90 132,76 103,40 103,60
F12 74,00 0,00 86.00 62,00 76,10 31,21 117,30 38,67
F13 89,20 146,17 93,60 10,93 100,10 106,45 105,00 109,55
F14 74,20 0,17 84,20 11,06 84,10 76,98 101,90 130,10
F15 78,60 6,26 88,80 122,17 99,60 38,04 129,00 150,00
F16 81,80 21,73 84,40 1,60 99,70 106,45 125,60 72,93
F17 77,60 20,93 75,20 9,51 88,80 15,28 96,30 72,23
F18 102,60 9,37 90,20 87,28 86,95 58,91 105,10 40,10
F19 83,10 65,21 85,00 58,44 103,30 61,78 107,20 16,62
F20 74,20 13,51 93,20 59,06 100,20 39,28 124,80 90,84
F21 86,10 44,98 85,40 3,60 112,70 116,45 89,20 17,06
F22 94,40 32,26 88,40 92,04 103,90 70,54 128,70 53,56
F23 86,00 0,00 92,80 20,40 91,50 42,94 108,90 54,98
F24 94,30 7,56 92,20 187,95 120,40 16,26 94,20 17,28
F25 84,60 7,15 85,80 154,84 83,70 33,56 112,80 166,84
F26 85,70 3,12 90,20 254,40 86,00 88,22 118,00 92,88
F27 85,90 3,21 82,40 11,60 82,00 6,00 112,50 4,94
F28 88,40 64,26 83,20 49,95 81,10 22,10 112,70 76,20
F29 89,60 100,04 92,10 5,21 83,00 21,33 111,90 38,10
F30 86,00 2,44 78,60 15,15 85,00 17,55 86,30 20,23
F31 90,20 90,84 78,80 27,73 81,00 22,22 112,70 59,56
F32 89,60 52,26 83,90 5,21 78,20 24,17 81,30 15,78
F33 87,60 4,48 73,70 11,12 80,60 12,71 110,50 26,94
F34 88,20 56,62 72,80 6,62 79,30 11,56 105,90 47,43
F35 86,80 1,95 79,30 120,45 77,80 15,73 93,60 44,71
F36 88,10 54,32 87,40 7,37 79,80 24,17 104,90 94,54
F37 92,20 121,28 98,50 4,05 76,70 11,34 100,70 83,34
F38 95,30 126,67 79,10 16,32 72,70 20,23 105,50 131,83
F39 88,20 29,73 90,90 16,54 97,50 67,61 94,10 154,76
F40 92,30 36,01 94,60 22,71 103,30 19,12 85,60 15,60
F41 91,20 43,06 91,10 68,76 109,30 36,45 113,60 19,15
F42 84,60 29,37 92,20 88,40 67,70 25,56 100,30 44,90
F43 93,60 16,71 94,10 88,32 92,90 82,98 112,40 36,71
F44 94,30 24,23 . 114,00 61,77 : .
F45 98,10 28,10 . 91,10 25,21 .
X 87,61 88,29 92,61 102,81

N= genitor Nipponare; Q=genitor BRS Queréncia.
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A estratégia de selecdo para o carater AP, em ambos 0s cruzamentos
seria embasada na herdabilidade com sentido restrito (h?), sendo esta superior
entre as familias Fg, com menor variacdo dentro das familias e ganho de
selecdo maior entre elas, desta maneira, a eficiéncia seria alcancada onde a
selecdo fosse procedida entre as familias Fs. Estudos realizados em arroz
evidenciaram que a altura de planta ideal que proporcionaria maximizar a
produtividade de grdos € quando as plantas mostram-se entre 90 e 100 cm
(Khush et al.,, 1995), estas plantas apresentariam maior capacidade
competitiva, eficiéncia na producéo de fotoassimilados, menor acamamento no
periodo de enchimento de grdos, e menores prejuizos quantitativos quando
relacionados a produtividade. Diante disso, as familias do cruzamento N x Q
gue atenderiam ao proposito da selecdo de um idedtipo agrondémico, e tornar-
se-iam aptas a compor a proxima geracao, seriam a F1, F4, F15, F24 e F45, e
para o cruzamento Q x N as familias F4, F7, F24, F35 revelaram-se mais
promissoras (Tabela 3.2) para este carater.

Em relacdo ao carater comprimento da panicula (CP) o cruzamento
N x Q, revelou maior variancia fenotipica (0% ) entre as familias, sendo
composta por 95,95% de efeitos genéticos e 4,05% de efeitos ambientais. O
cruzamento Q x N, 90,71% da variancia fenotipica foi decorrente das causas
genéticas, e 9,29% oriunda dos efeitos do ambiente. Dentro das familias, o
cruzamento N x Q determinou que a variacdo fenotipica foi composta por
38,10% de efeitos genéticos e 61,90% devido a variancia ambiental. Em
contrapartida, o cruzamento Q x N evidenciou que o fenétipo teve maior fragao
das causas genéticas (57,66%) (Tabela 3.1) e menos contribuicdes dos efeitos
do ambiente. Para ambos 0s cruzamentos, a variacdo genotipica foi maior
entre as familias Fg de arroz.

O cruzamento N x Q revelou maior varidancia aditiva (02%)), e
consequentemente maior herdabilidade com sentido amplo e restrito, entre e
dentro das familias F¢ (Tabela 3.1), sugerindo que ao utilizar o gendtipo
Nipponbare como genitor materno obtém-se maiores variacfes genética,
efeitos aditivos e herdaveis para o carater CP. O cruzamento Q x N
demonstrou maiores efeitos néo aditivos para este carater. Em ambos os

cruzamentos as herdabilidades com sentido restrito (h?% ) foram superiores
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entre as familias Fg, ao analisar conjuntamente com o ganho de selecéo, a
selecdo para o incremento do CP apresenta-se mais eficiente entre as familias.

A gualidade de grdos em uma panicula e a uniformidade do enchimento
destes é decorrente da translocacéo de fotoassimilados produzidos pela planta
até as estruturas reprodutivas, e apresentam relacdo direta com o comprimento
da panicula (Wang e Cheng, 2004; Dong et al. 2008). Este carater pode ser Uutil
para a selecdo com intuito de incrementar o rendimento de graos, porém
paniculas muito grandes podem resultar em desuniformidade na qualidade dos
graos produzidos (Jongkaewwattana e Geng, 2002). O cruzamento N x Q
revelou as familias F1, F5, F6, F9, F12, F15, F24, F25, F26, F32, F34, F36 e
F37, e o cruzamento Q x N evidenciou as familias F5, F6, F12, F13, F14, F18,
F21, F22, F29, F36, F37 e F41 (Tabela 3.3) como superiores e promissoras de
serem selecionadas e compor a préxima geracao.

O numero de espiguetas férteis por panicula (NEF), expbe que para os
cruzamentos, entre as familias, o fenétipo foi determinado por 80,26% (N x Q)
e 89,02% (Q x N) pela fracdo genética, entretanto, dentro das familias a
variacao fenotipica revelou ser composta por 71,10% (N x Q) e 53,59% (Q x N)
de efeitos ambientais. Este comportamento indica que devido a natureza do
carater houve maiores efeitos dos desvios e efeitos residuais dentro das
familias, por necessitar de mensuracdo minuciosa, influenciando no incremento
da variancia total. A selecdo quando procedida em caracteres com altos
valores fenotipicos pode promover a escolha de gendtipos indesejaveis que
sofreram beneficio do ambiente, e ndo apresentam uma constituicdo genética
superior. Ainda para este carater, observa-se que o cruzamento Q X N,
contribuiu com maiores efeitos aditivos (02,) para a expressao fenotipica do
caréter, revelando da mesma forma maior herdabilidade com sentido restrito
entre e dentro familias Fg (h2re e hzrd), herdabilidade com sentido amplo entre e
dentro familias Fe (h%ae € h?aq) € variancia devido aos desvios de dominancia
(0%p) (Tabela 3.1). Portanto, ao utilizar o genétipo BRS Queréncia como genitor
materno observa-se a possibilidade de incremento do carater, devido aos
efeitos aditivos e herdaveis. Em ambos os cruzamentos a herdabilidade com
sentido restrito (h%) apresentaram-se superiores entre as familias, onde a
selecdo seria mais eficiente baseando-se na média da familia do que dentro de

familia ao considerar similar intensidade de selecao.
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Tabela 3.3. Médias (x) e varidncias (0?) para os caracteres comprimento da
panicula (CP), e nUmero de espiguetas férteis por panicula (NEF), em ambos
cruzamentos. CGF-FAEM/UFPEL, 2016.

_ CP (cm) NEF (uni)
Familias
Fe N x Q QXN N x Q QXN
X 02 X 02 X 02 X 02
F1 18,13 0,83 17,51 2,12 85,72 216,68 58,53 572,22
F2 18,05 1,93 23,07 3,29 90,46 243,71 114,44 1028,18
F3 22,11 1,71 21,34 2,73 93,80 270,48 85,72 538,11
F4 17,46 1,43 22,099 4,67 87,34 176,19 81,39 530,74
F5 17,87 0,58 20,55 0,38 85,08 147,01 89,72 168,33
F6 17,60 0,84 26,79 1,55 86,74 177,09 119,44 335,11
F7 26,10 3,35 22,66 1,79 93,28 953,73 104,09 340,41
F8 25,05 2,62 22,00 1,78 97,36 811,67 106,19 447,28
F9 18,03 0,82 20,24 2,32 80,12 156,02 78,56 862,10
F10 18,11 3,18 20,50 11,33 108,72 674,92 81,64 516,13
F11 22,96 2,79 2141 491 118,16 847,60 81,28 337,16
F12 20,26 0,98 21,45 1,46 80,06 1184,41 109,00 180,87
F13 24,17 2,88 20,15 1,43 102,65 694,71 119,90 856,35
F14 20,41 1,33 23,93 1,49 102,89 893,23 123,50 310,70
F15 22,32 0,82 24,86 5,05 68,66 92,13 76,45 574,45
F16 19,72 1,20 26,55 3,27 77,54 444,65 106,36 1129,63
F17 22,68 1,69 25,88 2,73 74,68 404,12 104,50 1061,24
F18 22,13 1,37 21,90 0,86 121,80 1319,69 95,02 1133,02
F19 21,06 4,21 20,80 1,62 112,38 683,68 91,94 271,79
F20 25,10 1,59 21,78 5,21 107,68 232,97 108,06 555,92
F21 24,70 3,89 21,84 1,28 83,04 454,30 133,76 166,30
F22 21,84 1,13 22,67 1,19 87,40 454,30 84,30 396,04
F23 23,59 1,19 18,23 2,73 97,12 444,67 70,28 54,40
F24 24,21 0,93 24,88 1,59 108,60 1025,03 129,92 434,41
F25 16,78 0,59 24,95 0,45 66,94 127,92 82,55 1309,02
F26 17,11 0,96 20,61 4,37 70,30 131,78 63,92 690,93
F27 17,52 1,38 21,85 1,89 66,76 160,85 125,98 994,99
F28 16,85 2,28 24,68 2,20 63,74 404,53 120,.26 486,48
F29 17,41 1,97 21,55 1,30 70,54 154,96 79,76 943,48
F30 18,33 1,30 21,11 1,91 78,88 196,28 72,46 382,35
F31 18,07 0,71 22,27 5,18 73,06 236,19 83,98 503,37
F32 17,74 0,98 22,03 1,74 76,40 100,68 78,50 594,63
F33 17,20 0,26 24,58 7,92 69,24 23,41 127,28 722,67
F34 17,59 0,80 24,45 3,97 76,15 131,79 182,94 749,34
F35 16,91 1,13 25,29 2,48 66,56 174,39 74,82 401,21
F36 17,50 0,85 23,82 1,50 64,10 107,95 102,94 131,17
F37 16,77 0,75 23,86 0,54 64,40 127,41 77,26 288,72
F38 16,56 1,55 2295 4,54 54,22 120,67 120,78 1121,97
F39 23,04 5,44 21,20 1,64 103,06 789,22 107,02 350,67
F40 19,78 2,04 21,34 3,46 155,10 155,67 95,36 426,29
F41 24,43 1,29 21,16 0,73 121,28 555,04 67,51 522,84
F42 20,57 2,82 22,23 2,70 113,36 773,39 59,56 118,77
F43 22,10 2,43 22,48 1,97 88,06 531,77 107,7 684,40
F44 26,76 1,97 . . 118,96 1135,55
F45 21,14 1,35 . 73,76 293,68
X 20,28 22,45 88,58 97,32

N= genitor Nipponare; Q=genitor BRS Queréncia.
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A maior quantidade de gréos produzidos na panicula contribui para
incrementar o desempenho produtivo de um genétipo (Guimaraes et al., 2008),
e a fertilidade das espiguetas apresenta-se altamente influenciada pelo
ambiente, principalmente em condicbes adversas do clima (Larrosa et al.,
2009). Para ambos cruzamentos verificou-se a possibilidade de selecdo de
familias promissoras, auxiliando o incremento deste carater, podendo elevar o
desempenho produtivo dos genoétipos, superiores para numero de espiguetas
férteis. Com isso, as familias F2, F3 e F20 oriundas do cruzamento N x Q, e
F14, F24, F28, F33 e F35 do cruzamento Q x N seriam selecionadas como
promissoras (Tabela 3.3), compondo a proxima geracdo por revelarem
menores variacdes devido ao ambiente dentro das familias.

O carater numero de espiguetas estéreis por panicula (NEE), revelou
gue entre as familias para os dois cruzamentos houve uma maior contribuicao
genética para a expressao do fenétipo, sendo que 89,39% foi decorrente do
cruzamento N x Q, em contrapartida, 92,42% foi oriundo do cruzamento Q x N.
Dentro das familias, o cruzamento Q x N apresentou 73,91% de efeitos
genéticos ao fenotipo (Tabela 3.1). Entretanto, o cruzamento N x Q revelou
fracGes da variancia genotipica entre e dentro familias Fg (0%cq € 0%4) proximas
entre si para a expressao do fenétipo.

A variancia aditiva (02) e a herdabilidade com sentido restrito (h?) entre
e dentro das familias, apresentaram-se superiores quando o genétipo
Nipponbare foi utilizado como genitor materno, os efeitos nao aditivos (0%p)
foram mais expressivos para o cruzamento Q x N, e contribuiu para elevar a
herdabilidade com sentido amplo entre (h?s ) e dentro (h%ag) das familias Fe,
sendo decorrente das elevadas variancias total de algumas familias. Em
ambos os cruzamentos a herdabilidade com sentido restrito (h%) e o ganho por
selecdo (GS) (Tabela 3.1) foram superiores entre as familias, e a sele¢éo para
reduzir o numero de espiguetas estéreis por panicula (NEE) apresenta
possibilidade de ser procedida de forma eficiente .

A grande quantidade de espiguetas estéreis na panicula do arroz pode
influenciar negativamente a produtividade de gréos (Dalchiavon et al., 2012).
Portanto, a reducdo deste carater torna-se interessante aos programas de
melhoramento genético. Diante disto, os cruzamentos N x Q e Q x N,
evidenciaram que as familias F2, F4, F5, F6, F9, F10, F17, F33 e F1, F3, F11,
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F13, F29 e F36, respectivamente (Tabela 3.4), revelaram-se promissoras para
serem selecionadas afim de compor a proxima geragédo de melhoramento.

A massa de cem grdos (MCG) revelou que para 0s cruzamentos entre
as familias, a expressao do fendtipo foi influenciada por quase uma totalidade
devido aos efeitos genéticos, portanto, dentro das familias, a variancia
fenotipica (0%) foi acometida por efeitos ambientais. O cruzamento Q x N
revelou contribuicdo genética de 85,71%, no entanto, o cruzamento N X
Q revelou participacdo de apenas 50% da variancia genotipica (Tabela 3.1). Ao
utilizar o genotipo BRS Queréncia como genitor materno, observou-se maior
agao dos efeitos aditivos (0%a), e herdabilidade com sentido restrito entre e
dentro de familias Fs, supondo que o cruzamento Q x N quando realizado
potencialize o carater MCG através da obtencdo de familias transgressivas.
Efeitos ndo aditivos (0%p), herdabilidade com sentido amplo entre e dentro
familias (h’ae € h?aq) apresentaram-se superiores. Portanto, nestas condicées,
os desvios de domin&ncia mostraram-se pronunciaveis, o que resulta em
incremento da variagcdo genética total exposta devido a superioridade da
herdabilidade com sentido amplo. As selecdes para incremento deste carater
revelam a possibilidade de ser procedida entre as familias, devido a
herdabilidade com sentido restrito e o ganho por sele¢céao terem sido superiores

O carater massa de cem graos € um dos componentes do rendimento
determinantes para a produtividade do arroz (Alvarez et al., 2012), onde as
dimensdes das sementes podem influenciar positivamente na massa e
consequentemente no desempenho da cultura. O incremento deste carater
torna-se relevante para obter genétipos superiores, desta forma, os
cruzamentos N x Q e Q x N resultaram em familias promissoras que podem ser
selecionadas, sendo as familias respectivamente de cada cruzamento, F6, F7,
F8, F9, F10, F12, F17, F22 e F5, F11, F13, F29 e F36 (Tabela 3.4) superiores

e com menor variagao fenotipica dentro de cada familia.
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Tabela 3.4. Médias (x) e variancias (0?) para os caracteres numero de
espiguetas estéreis por panicula (NEE), e massa de cem grdos (MCG), em

ambos cruzamentos. CGF-FAEM/UFPEL, 2016.

. NEE (uni.) MCG (g)
Familias

= N xQ QXxN NxQ QxN

6 — — — —

X o? X 02 X 02 X o2

F1 8,90 55,97 11,78 11,11 2,70 0,01 3,02 0,11
F2 5,26 5,65 28,53 24,93 2,68 0,00 2,96 0,01
F3 32,82 233,74 15,83 48,79 2,53 0,08 2,90 0,01
F4 5,68 11,35 35,08 69,28 2,65 0,02 2,03 0,19
F5 4,80 1,15 15,38 19,31 2,79 0,00 3,32 0,13
F6 4,16 1,87 29,34 117,44 2,85 0,02 3,10 0,05
F7 31,78 123,93 26,08 160,06 3,01 0,06 2,77 0,02
F8 22,02 63,25 25,08 264,87 3,08 0,05 2,60 0,06
Fo 5,86 1,31 32,39 86,72 3,85 0,05 2,69 0,07
F10 6,95 6,54 47,04 192,67 3,20 0,12 2,90 0,03
F11 15,30 45,67 20,90 48,19 2,67 0,07 3,33 0,06
F12 10,88 9,18 2492 75,36 3,02 0,06 3,01 0,11
F13 48,95 163,07 11,74 31,59 2,43 0,0 2,75 0,03
F14 20,92 85,62 36,52 98,57 2,49 0,04 2,93 0,11
F15 27,29 119,98 21,54 60,45 2,75 0,02 3,25 0,15
F16 27,70 406,10 36,94 318,95 2,95 0,11 3,12 0,11
F17 6,26 8,95 30,48 159,71 3,10 0,09 2,92 0,03
F18 33,26 160,89 24,85 302,19 2,43 0,03 2,99 0,13
F19 26,21 73,60 69,96 682,56 2,80 0,08 2,95 0,03
F20 18,26 28,26 42,37 687,64 2,54 0,02 3,03 0,08
F21 16,84 120,37 36,34 111,45 2,66 0,14 2,34 0,01
F22 31,58 196,99 28,96 440,76 3,09 0,03 2,88 0,07
F23 11,22 4,39 13,14 103,73 2,73 0,02 2,85 0,12
F24 29,22 136,57 57,60 85,79 2,52 0,06 2,25 0,00
F25 14,14 83,09 29,40 120,07 2,59 0,01 2,78 0,06
F26 10,78 74,24 37,56 497,70 2,79 0,01 3,04 0,08
F27 10,24 58,84 44,28 244,40 2,76 0,00 2,65 0,08
F28 10,86 44,81 55,92 48,50 2,82 0,02 2,36 0,03
F29 16,58 119,08 10,92 20,02 2,73 0,02 2,93 0,02
F30 10,76 43,10 14,56 39,19 2,75 0,01 2,43 0,03
F31 12,76 49,10 34,80 100,29 2,74 0,11 3,06 0,06
F32 7,46 8,14 33,88 300,17 2,76 0,01 3,07 0,04
F33 6,00 17,35 27,08 158,55 2,74 0,01 2,40 0,05
F34 9,42 28,74 36,01 154,36 2,73 0,00 1,97 0,01
F35 10,88 92,07 36,26 311,70 2,70 0,01 3,33 0,08
F36 14,54 44,11 15,36 26,69 2,75 0,01 3,23 0,16
F37 9,96 16,88 33,16 44,63 2,67 0,00 2,65 0,04
F38 11,75 86,91 35,44 205,26 2,81 0,00 2,67 0,17
F39 33,06 214,76 18,00 80,48 2,65 0,02 2,88 0,03
F40 29,92 404,54 31,78 425,51 2,37 0,03 2,48 0,10
F41 25,36 198,44 42,76 212,47 2,43 0,01 2,90 0,04
F42 8,53 17,46 26,14 116,55 2,75 0,05 3,05 0,10
F43 22,72 167,87 27,24 321,40 2,47 0,03 3,50 0,07
F44 35,99 341,38 2,47 0,01
F45 24,48 122,70 . 2,50 0,02 .

X 17,52 30,54 2,74 2,84

N= genitor Nipponare; Q=genitor BRS Queréncia.
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A produtividade de gréos por planta (MTG), revelou que entre as familias
Fs,0 cruzamento N x Q evidenciou 83,66% e Q x N apresentou 86,84% de
contribuicdo genética para a expressdo do fendtipo. Dentro das familias, o
valor fenotipico do cruzamento Q x N foi decorrente de 73,92% de causas
genéticas, e no cruzamento N x Q foi determinado por 24,69% (Tabela 3.1). No
cruzamento Q x N nao foi possivel estimar a variancia aditiva (02s) devido as
perturbacdes ndo controlaveis dos efeitos residuais, através disso, a
herdabilidade com sentido restrito (h?r) por consequéncia n&o foi estimada. No
entanto, a herdabilidade com sentido amplo (h%xg) dentro das familias
apresentou-se superior para o cruzamento Q x N, em contrapartida, o
cruzamento N x Q revelou ser maior entre as familias. Para o cruzamento N x
Q, a herdabilidade com sentido restrito e o ganho por selecdo apresentou-se
superior entre as familias Fg, e indicou que a selecdo pode ser procedida
eficientemente entre as familias, com intuito de incrementar o caréter.

A produtividade de gréos € determinada por varios fatores ambientais e
consequentemente por componentes do rendimento do arroz (Tang et al.,
2013), apresenta-se como um carater de heranca complexa e altamente
dependente do ambiente de cultivo. Assim sendo, buscando genoétipos que
evidenciem um idedtipo agrondmico e que sejam superiores aos componentes
de rendimento de interesse, as familias F8, F10, F11, F16, F19, F21, F22, F24,
F40 e F42 oriundas do cruzamento N x Q revelam possibilidade de serem
selecionadas para compor a proxima geracdo (Tabela 3.5), e possivelmente
promover a obtencdo de genétipos superiores e passiveis de serem utilizados
em ensaios de valor de cultivo e uso, para demonstrar seu desempenho frente

aos genotipos elite de arroz.
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Tabela 3.5. Médias (x) e variancias (0?) para o carater massa total de graos
produzidos por planta (MTG) em ambos cruzamentos. CGF-FAEM/UFPEL,

2016.
MTG (g)
Familias Fe NxQ QXN
X 02 X 02
F1 22,16 96,67 12,61 62,19
F2 20,52 133,97 28,71 248,58
F3 27,26 94,81 30,54 363,34
F4 22,40 86,18 9,15 21,48
F5 28,24 133,80 29,22 99,07
F6 27,04 36,46 37,15 204,31
F7 32,05 49,10 229,77 128,86
F8 33,92 53,18 23,08 83,45
F9 24,09 155,54 20,77 208,48
F10 40,27 459,56 24,20 86,93
F11 40,97 298,79 27,45 159,08
F12 30,72 93,66 36,01 236,70
F13 32,37 282,95 29,97 119,41
F14 24,82 55,42 33,20 94,69
F15 13,35 20,28 29,15 354,52
F16 33,58 200,59 23,81 222,14
F17 41,61 205,77 43,02 308,89
F18 22,93 127,56 33,60 534,99
F19 44,31 609,96 20,67 73,92
F20 22,24 27,27 36,66 401,26
F21 39,26 296,36 37,27 246,84
F22 38,01 353,33 26,22 159,28
F23 32,00 130,41 26,38 78,12
F24 40,36 238,16 29,80 238,01
F25 14,41 31,22 30,79 138,93
F26 16,29 32,56 11,52 46,14
F27 17,25 37,89 26,56 43,65
F28 16,27 113,39 33,33 153,36
F29 18,53 59,95 27,09 50,14
F30 22,47 50,65 25,28 52,70
F31 20,94 101,90 15,97 39,97
F32 19,64 75,65 50,05 89,68
F33 17,04 38,83 50,78 260,68
F34 19,93 45,78 32,93 243,91
F35 15,68 22,80 26,25 114,85
F36 14,40 40,53 49,92 206,66
F37 17,05 80,61 38,69 475,06
F38 14,64 41,62 52,63 527,84
F39 31,13 146,11 36,46 338,08
F40 33,85 197,23 39,46 118,00
F41 26,23 98,51 21,17 184,97
F42 38,00 435,65 26,47 81,19
F43 29,22 107,59 33,09 92,64
F44 24,68 107,80 : :
FA45 16,70 46,46 .
X 26,19 30,23

N= genitor Nipponare; Q=genitor BRS Queréncia.
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As familias aptas para a selecdo foram a F10 do cruzamento N x Q e a
F36 do cruzamento Q x N, por se enquadrarem num idedtipo agronémico
desejavel, em relacdo aos componentes do rendimento do arroz, apresentam
possibilidade de serem utilizadas nos programas de melhoramento genético
com o intuito de incrementar os caracteres de interesse, ja que possivelmente
revelam uma constituicdo genética com presenca de alelos raros que possam

vir auxiliar a atingir o objetivo.

3.4. Conclusodes

A selecdo entre as familias em ambos o0s cruzamentos € mais
promissora por apresentar valores superiores de herdabilidade com sentido
restrito e ganho por selecao.

A familia F10 do cruzamento N x Q apresenta-se como a mais
promissora para compor a proxima geracdo, com comprimento da panicula
ideal, maior numero de espiguetas férteis por planta, menos espiguetas
estéreis por planta, superior em relacdo a massa de cem grédos e
produtividade.

O cruzamento Q x N evidencia que apenas a familia F36 pode ser
selecionada, devido a superioridade dos componentes de interesse
agrondémico .

A estimativa dos componentes de variancia mostram-se fundamentais
para nortear estratégias de selecao de familias promissoras e revelar quais
caracteres devem ser considerados importantes em um programa de

melhoramento genético do arroz.
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Considerac®es finais

A identificacdo de gendtipos superiores no melhoramento genético de
plantas é uma tarefa que revela dificuldades, devido a maioria dos caracteres
de importancia agronémica serem enquadrados como quantitativos, ou seja,
controlados por um grande numero de genes, podendo apresentar baixa
herdabilidade, o que dificulta o trabalho dos melhoristas. A produtividade de
grdos, um dos objetivos do melhoramento genético de arroz, também é
considerada uma caracteristica complexa, pois depende da interacdo de varios
componentes de producao.

A partir do exposto, este trabalho utilizou a hibridacéo artificial como
ferramenta de modo a ampliar a variabilidade genética, formando uma
populacdo segregante que apresenta maior frequéncia de recombinantes,
auxiliando com a selecédo e progresso genético de gendtipos superiores.

O cruzamento entre as cultivares BRS Queréncia (Oryza sativa sp.
indica) e Nipponbare (Oryza sativa sp. japonica) indica que ha a possibilidade
de selecdo de gendtipos transgressivos, sendo estes superiores aos caracteres
de seus genitores, para os caracteres de producdo como também para ciclo.
Dentre as estratégias de selecdo utilizadas na populacdo formada através da
hibridacdo desses gendtipos, a que se revela mais interessante é a selecao
entre as familias, por ser uma populacéo que ja se encontra na geracao Fe.

A formacdo de uma populacéo através de hibridacéo artificial amplia a
variabilidade genética, podendo também auxiliar na formacdo de uma
populacdo que pode ser utilizada para o mapeamento de QTLS, que possibilita
a identificacdo de gendtipos superiores para 0s caracteres de interesse como
também encontrar regides especificas que controlam esses caracteres de

importancia agrondémica.
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