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RESUMO

Os avancgos nas praticas de manejo e no melhoramento das cultivares de
arroz irrigado tém permitido consolidar o Rio Grande do Sul como maior produtor
deste cereal no Brasil. A selecao recorrente € um método alternativo de
melhoramento que permite a recombinagéo ciclica de gendtipos selecionados em
uma populagdo geneticamente divergente. Os objetivos deste trabalho foram
avaliar o potencial da populagcdo CNA 11 para fins de melhoramento para
tolerancia ao frio, estudar a divergéncia genética dos seus genitores e quantificar
as alteracdes nas frequéncias alélicas como resultado do processo de selecéo.
Para isso foram conduzidos dois ensaios de campo compostos de 140 familias Sq.»
derivadas da populagdo CNA 11 e quatro cultivares testemunhas, no delineamento
latice 12 x 12 e em dois locais: Cachoeirinha (RS) e Santa Vitéria do Palmar (RS),
onde foram avaliados dez caracteres fenotipicos. O DNA dos genitores da
populacdo CNA 11 e de 133 familias Sy, foi analisado com marcadores
moleculares do tipo microssatélites. A populacdo CNA 11 apresentou alto
potencial para fins de melhoramento, com ampla variabilidade genética em
todos os dez caracteres avaliados. Os caracteres estatura de planta,
esterilidade de espiguetas e numero de gréos por panicula apresentaram altas
correlagdes genotipicas com rendimento de graos, podendo ser usados como
critérios de selecdo indireta. A esterilidade de espiguetas mostrou ser um
critério eficiente de selecdo para identificagdo de gendtipos de arroz com
tolerancia ao frio no estadio reprodutivo. Os genitores da populagdo CNA 11
apresentaram ampla divergéncia genética e, de modo geral, as frequiéncias dos
alelos de microssatélites caracteristicos dos gendtipos da subespécie indica
aumentaram e as da subespécie japbnica diminuiram a medida que a
intensidade de selecdo aumentou. As melhores familias Sp., mostraram maior
similaridade genética com os genitores da subespécie indica.

' Tese de Doutorado em Fitotecnia, Faculdade de Agronomia, Universidade
Federal do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, RS, Brasil. (101 p.) Outubro, 2002.
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EVALUATION OF THE GENETIC PARAMETERS OF CNA 11 IRRIGATED
RICE POPULATION AND OF THE PARENT'S DIVERGENCE'

Author: Sérgio Iragu Gindri Lopes
Advisor: Luiz Carlos Federizzi
Co-advisor: Paulo Hideo Nakano Rangel

ABSTRACT

The advances in crop management and development of high yielding
varieties have consolidated the Rio Grande do Sul as the leader of rice
production in the Brazil. The recurrent selection is an alternative method of rice
breeding that permit the cyclic recombination of selected genotypes in a
genetically divergent population. The objectives of this study were to evaluate
the potential of CNA 11 population for cold tolerance breeding, to determine the
genetic divergence between the parents, and to measure the allelic frequency
changes as the result of selection process. It was carried on two field trials
composed of 140 Sy., families derived of CNA 11 recurrent population and four
check cultivars in a lattice 12 x 12 experimental design, and in two locals:
Cachoeirinha (RS) and Santa Vitéria do Palmar (RS). It was evaluated ten
phenotypic characters in the both trials. In the laboratory was analyzed the DNA
of CNA 11 genitor's and 133 Sy, families with microsatellites molecular
markers. The CNA 11 population showed high potential for breeding purposes,
with wide genetic variability in all phenotypic characters evaluated. The
characters plant high, spikelet sterility, and the number of grains per panicle had
high genotypic correlation with rice yield and could be used as criteria to indirect
selection. The spikelet sterility showed to be an efficient selection criterion to
identify genotypes with cold tolerance in the reproductive stage. The CNA 11
parent’s demonstrated a wide genetic variability, and, in general, the allelic
frequencies of molecular markers characteristics of indica genotypes increased
and, in the other way, the alleles of japonica genotypes decreased, as the
selection intensity increased. The best Sy, families displayed higher genetic
similarity with indica genitors of CNA 11 population.

'Doctoral thesis in Agronomy, Faculdade de Agronomia, Universidade Federal
do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, RS, Brazil. (101 p.) October, 2002.
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1. INTRODUGAO

O arroz constitui-se em uma das principais fontes de alimento da
populagao brasileira. O Rio Grande do Sul (RS) € o maior produtor nacional de
arroz, portanto esse cereal tem grande importancia econémica para o Estado.
O uso de cultivares altamente produtivas e tecnologias modernas tém garantido
a lavoura de arroz gaucha alta produtividade. Entretanto, a continuidade dos
ganhos depende do aprimoramento dos programas de melhoramento de arroz
visando a incorporagao de novos genes que conferem maior rendimento de
graos e resisténcia a estresses bidticos e abidticos.

Os potenciais produtivos das cultivares utilizadas no RS na atualidade
encontram-se na faixa de 10 a 12 t ha™!, portanto, bem acima das médias de
54 a 58 t ha' obtidas pelos produtores de arroz nas Ultimas safras. Esta
constatagdo mostra que, mantido o atual estagio de manejo, o impacto de
novas cultivares mais produtivas sera menor do que ocorreu no passado. Por
outro lado, para aqueles produtores que usam bom nivel de manejo (em que a
média de produtividade ja atingiu o patamar de 7 t ha™), estas cultivares sao
muito importantes.

Em se tratando de programas de melhoramento genético, deve ser
ressaltado que um dos objetivos sempre presente é o aumento da
produtividade da cultura. E provavel que a reduzida base genética do
germoplasma utilizado nos programas de melhoramento venha contribuindo
para a manutengcdo dos atuais rendimentos sem obtengdo de ganhos
significativos.

Os programas tradicionais de melhoramento genético de arroz utilizam,
de uma maneira geral, meétodos que maximizam a endogamia no
desenvolvimento de novas linhagens. Normalmente, apds a sintese de uma

nova populagdo com os recursos da hibridagcdo entre genitores, as geragdes
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segregantes sao conduzidas através da autofecundagdo. A endogamia
progressiva, no decorrer das sucessivas geragdes, reduz de maneira crescente
as chances de recombinacio pois, com a identidade entre alelos de um mesmo
loco, os processos de crossing-over tornam-se inefetivos na produgao de novos
recombinantes. Assim, os métodos convencionais de melhoramento de arroz
apresentam menor potencial de geragao de variabilidade do que teriam se os
intercruzamentos entre unidades de recombinacdo fossem mais frequentes.
Reduzindo a geragdo de variabilidade, reduz-se como consequéncia, a
obtencao de ganhos genéticos por selegao.

Uma das alternativas possiveis para se aumentar os ganhos por selegao
em arroz consiste em sintetizar populagbes de base genética mais ampla e
conduzi-las por meio de selegcdo recorrente. Esta técnica € amplamente
utilizada em plantas alégamas, mas de uso limitado em plantas autégamas
devido a dificuldade em se fazer cruzamentos para recombinagdo em cada
ciclo de selegdo. Em arroz, com a descoberta da macho-esterilidade genética
tornou-se possivel fazer o intercruzamento no campo, viabilizando o uso desta
metodologia nos programas de melhoramento.

As baixas temperaturas constituem-se em problema para o arroz irrigado
do Sul do Brasil, principalmente no Rio Grande do Sul, pois as atuais cultivares
sdo sensiveis a temperaturas baixas nas fases vegetativa e reprodutiva. Esta
sensibilidade, aliada as condi¢gbes climaticas no inicio do plantio e na fase
reprodutiva, acarretam perdas no rendimento de graos e oneram os custos.

Do ponto de vista do melhoramento genético duas estratégias podem
ser adotadas para reduzir os efeitos das baixas temperaturas. A primeira seria
através da obtencdo de cultivares de ciclo curto o que permitiria o escape das
plantas do periodo mais critico, que € a fase reprodutiva. A segunda estratégia
seria a obtencdo de cultivares com tolerancia genética ao frio. Através da
sintetizacdo de populacdo que possua na sua constituicdo fontes de alta
produtividade e tolerancia ao frio e condugdo dessa populagdo através de
selecao recorrente pode-se obter novas linhagens recombinantes que possuam
estas duas caracteristicas.

As principais hipoteses levantadas na elaboragdo desse trabalho de
pesquisa foram: existe variabilidade para o carater tolerancia ao frio na

populagcdo CNA 11 e é possivel selecionar genoétipos com tolerancia ao frio e
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alto potencial produtivo e é possivel detectar-se diferengas moleculares entre
0s genotipos parentais que deram origem a populagao CNA 11.

O objetivo geral deste trabalho foi avaliar o potencial genético da
populagdo CNA 11 quanto a produtividade de graos, toleradncia ao frio e a
outras caracteristicas fenotipicas de interesse. Os objetivos especificos foram:
determinar os parametros genéticos da populacdo CNA 11; selecionar
genotipos com maior toleréncia ao frio na populagdo de base ampla CNA 11;
avaliar o potencial produtivo dos gendétipos selecionados com tolerancia ao frio;
estudar a divergéncia genética dos genitores da populagdo CNA 11 através de
marcadores moleculares; e, determinar as mudancgas nas frequéncias alélicas

nas familias selecionadas.



2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1. Origem e evolugao do arroz

O arroz pertence ao género Oryza, tribo Oryzae, Subfamilia Pooideae e
familia Poaceae. Existem duas espécies de arroz cultivado Oryza sativa e
Oryza glaberrima. A primeira é originaria da Asia e tornou-se amplamente
distribuida por todas as regides tropicais e temperadas do mundo, igualando-se
ao trigo como alimento basico. Oryza glaberrima é circunscrita & Africa
Ocidental e sua cultura esta sendo substituida pelo arroz asiatico. Além do
arroz cultivado existem diversas outras espécies silvestres na Asia, Africa,
América Central e América do Sul. Roschevicz (1931) apud Rangel (1998)
classificou o género Oryza em 19 espécies e Chatterjee (1948), 17 anos mais
tarde, dividiu o género em 23 espécies, divisdo com a qual concordou Sampath
(1962). Vaughan (1989) afirmou que o numero de espécies classificadas em
diferentes estudos varia entre 20 e 30.

O cultivo do arroz comecgou em muitas partes do sul e sudoeste da Asia,
provavelmente primeiro na antiga india, por volta de 2000 aC. Praticas culturais
como preparo do solo e transplante foram desenvolvidos primeiro no norte € no
centro da China e, posteriormente, transferidas para o sudoeste da Asia.
Segundo Chang (1976), a grande dispersado do arroz asiatico proporcionou a
formagao de trés ragas ecogeograficas (indica, sinica ou japdnica e javanica) e
distintos tipos culturais na Asia monsénica (sequeiro, irrigado e de aguas
profundas). Mais tarde, com base em dados de isoenzimas, Glaszmann (1986
e 1987) classificou o arroz em seis grupos, sendo o grupo | denominado indica
e o grupo VI denominado japbnica. Recentemente, com analises de
marcadores moleculares, Mackill (1995) definiu trés subespécies denominadas

indica, japOnica tropical (antiga javanica) e jap6nica temperada.
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Considerando a diferenciacéo do arroz Oryza sativa L. nas subespécies
indica e japbnica, Matsuo (1997) fez uma revisao de literatura e encontrou trés
hipoteses. A primeira diz que a subespécie indica teria evoluido do arroz
silvestre comum no sul da China e o japénica teria diferenciado deste em um
periodo posterior. A segunda sustenta que a subespécie indica originou-se da
domesticacao do arroz silvestre nas areas de varzea (pantanos ou banhados) e
0 japbnica derivou do mesmo processo ocorrido nas terras altas. A terceira
hipotese sugere que a subespécie japdnica derivou de um tipo de arroz
silvestre denominado Keng (planta invasora e de aguas profundas), encontrado
no Lago Tsaohu, na China, e a indica (Hsien) evoluiu na india.

No Brasil, segundo Buso (2001) ocorrem quatro espécies silvestres do
género Oryza, sendo uma dipldide e trés tetraploides. A espécie dipldide possui
genoma AA, semelhante ao da espécie cultivada O. sativa, e é denominada de
O. glumaepatula. Com base nos resultados de analises de DNA nuclear e
citoplasmatico Buso (2001) constatou que a espécie O. glumaepatula
diferencia-se de O. rufipogon. Os trés tetrapléides sdo O. latifolia, O. alta e O.
grandiglumis, que possuem genoma CCDD e sdo consideradas espécies
anfidipldides pertencentes ao complexo O. officinalis (Buso, 2001). Do ponto
de vista do melhoramento do arroz cultivado, as espécies silvestres,
principalmente a dipléide, podem ser utilizadas como um rico reservatorio
génico para as caracteristicas de resisténcia a doencas, ampliagcdo da base
genética e obtencao de cultivares adaptadas a aguas profundas.

O numero basico de cromossomos do género Oryza € 12, entretanto,
existem varias espécies polipléides com 2n = 48. Esse género caracteriza-se
por apresentar seis diferentes genomas A, B, C, D, E e F (Morishima, 1984). As
duas espécies cultivadas (Oryza sativa e Oryza glaberrima) e seus respectivos
ancestrais (Oryza rufipogon e Oryza barthii ou Oryza breviligulata) possuem o
mesmo genoma A, visto que os hibridos entre eles ndo apresentam disturbios
cromossOmicos significativos (Moringa, 1964).

Com a recente publicacdo do seqlienciamento do rascunho do genoma
da cultivar Nipponbare, tipo japonica (Goff et al., 2002), e da linhagem 93-11
(genitor paterno do super-hibrido chinés LYP9), tipo indica (Yu et al., 2002),
ampliou-se o conhecimento da genética do arroz. Com base em 93 % do

genoma sequenciado, foi estimado que o genoma da cultivar Nipponbare
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possui de 32 a 50 mil genes nos 420 milhdes de pares de bases (Goff et al.,
2002). A sintenia do arroz com outros cereais é bastante ampla e 98 % das
proteinas conhecidas no milho, trigo e cevada sdo também encontradas no
arroz. No trabalho de Yu et al. (2002), o numero de genes foi estimado entre 46
a 55 mil e o tamanho do genoma corresponde a 466 milhdes de pares de

bases.

2.2. Caracteristicas morfolégicas da planta de arroz

A espécie cultivada Oryza sativa é anual e autégama e pode ser
encontrada desde os 49° de latitude Norte, na Checoslovaquia, até 35° Sul, em
New South Wales, na Australia (Moomaw et al., 1965). Depois que as plantulas
emergem, em poucas semanas comegam a emitir afilhos, cujo numero pode
variar de dois a trés até mais de 20. As raizes primarias ou seminais sao de
curta duragao e sao substituidas pelas adventicias que se formam nos nds
inferiores do colmo (Pedroso, 1989).

Os colmos sao constituidos de nds e entrends. Em cada né ha uma folha
e uma gema capaz de emitir afilhos e raizes caulinares. As folhas séo
invaginadas e estao dispostas no colmo, alternadamente, uma em cada né6. O
numero de folhas varia de 6 a 12, sendo que os colmos principais tém mais
folhas do que os afilhos. A planta de arroz também possui um sistema de
aerémquima, que sao dutos formados por células parenquimaticas da folha,
caule e raiz, sendo uma estrutura tipica de plantas aquaticas. Os aerénquimas
tem por finalidade conduzir oxigénio até a ponta das raizes.

A inflorescéncia do arroz € uma panicula constituida por um grupo de
espiguetas uniflorais e surge no nd superior do colmo. As flores séao
hermafroditas e cada panicula tem de 50 a 250 espiguetas. As paniculas
completam a emergéncia da bainha foliar em cerca de trés dias e alcangam o
maximo de floracdo entre o segundo e o quarto dia apdés a completa
emergéncia. Os processos de liberagao dos graos de pdlen e a polinizagao tém
inicio pouco antes da abertura das espiguetas, ou seja, no inicio do processo
de alongamento do filete, e termina com o fechamento da espigueta
(Guimaraes, 1998). Em dias chuvosos, todas essas etapas podem ocorrer sem

que a espigueta se abra, sendo este fenbmeno conhecido como cleistogamia.
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2.3. Evolucao da lavoura e cultivares utilizadas no estado do Rio Grande
do Sul

No Rio Grande do Sul, o cultivo das primeiras lavouras de arroz nas
coxilhas da Depresséo Central data de 1833. Entre os anos de 1890 e 1900, os
colonos alemées de Taquara e Santa Cruz do Sul realizaram as primeiras
experiéncias com irrigagdo mecanica. Essas experiéncias foram seguidas em
Gravatai, em 1905, e em Cachoeira do Sul, em 1906 (IRGA, 1997). Segundo
Carmona (1984), os primeiros cultivos de arroz irrigado no Rio Grande do Sul
se estabeleceram em Pelotas (1903) e em Cachoeira do Sul (1905). Destes
locais o0 arroz se expandiu para o oeste, sudeste e sul do Estado. Na safra de
1923/24, a area plantada era de aproximadamente 100 mil ha e cresceu
continuamente até atingir o maximo na safra 1998/99, com 966 mil ha (IRGA,
2002). Na safra 2001/2002, a area plantada no RS foi de 964 mil ha (IRGA,
2002). Até 1963, a producado de arroz no RS cresceu basicamente devido a
expansdo da area de cultivo. A partir deste ano o rendimento de graos tem
aumentado devido a utilizacdo de melhores técnicas de cultivo e a introducéo
de cultivares mais produtivas.

Nao ha informagdo muito segura quanto as cultivares utilizadas no
periodo de 1903 a 1920, mas certamente as mais importantes foram Carolina,
introduzida dos Estados Unidos, e Piemonte, procedente da Italia (Carmona,
1984). A partir de 1920, o cultivo de arroz experimentou um grande
desenvolvimento nas regides do Litoral Sul e da Depressao Central com a
introducao de cultivares provenientes do Japao, predominando dentre essas, a
denominada Japonesa.

Em 1939 foi criada a Estagao Experimental do Arroz — EEA, do Instituto
Rio Grandense do Arroz - IRGA, em Cachoeirinha, RS, e tiveram inicio os
trabalhos de introducéo e selegao de cultivares para o Estado, de forma mais
organizada. Em 1938, o fundador da EEA do IRGA, Engenheiro Agrbnomo
Bonifacio Carvalho Bernardes, introduziu dos Estados Unidos diversas
cultivares das quais destacaram-se Blue Rose e Caloro. Como resultado do
trabalho de pesquisa foram langadas no periodo de 1940 a 1960 as cultivares
Selecdo 388 (1942), Tapes (1943), Guaiba (1947), EEA 401 (1959) e EEA 402
(1959).
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Até o final da década de 1950 predominavam no RS cultivares de graos
meédios. Em 1961 foi langada a primeira cultivar de graos longos, denominada
EEA 404, com boa capacidade produtiva e resisténcia a brusone (Pyricularia
grisea Sacc.), que se expandiu rapidamente e foi a mais plantada dentro do
grupo tradicional. Ainda destacou-se dentro deste grupo a cultivar EEA 406,
langada em 1966. Em 1971 foi lancada a IRGA 407, que foi a ultima
representante do grupo tradicional (plantas altas e com folhas decumbentes,
baixo perfilhamento, gréos longos e largos e baixa resposta a adubacgao
nitrogenada).

No inicio da década de 70 foram introduzidas dos Estados Unidos da
América as primeiras cultivares do grupo americano, que se destacaram pela
excelente qualidade dos grdos. A principal representante deste grupo foi a
cultivar Bluebelle, introduzida em 1970, cuja area de cultivo cresceu até o
maximo de 385 mil ha na safra 1980/81. As outras cultivares americanas mais
importantes no RS foram Belle Patna, Dawn, Labelle e Lebonnet. Como
resultado da precocidade, bom rendimento e da excelente qualidade dos graos,
as cultivares americanas proporcionaram rapido desenvolvimento da lavoura
arrozeira no RS a partir da safra 1973/74 e consolidaram o arroz gaucho no
mercado nacional.

As primeiras cultivares do grupo moderno langadas no RS foram Cica 4
(1973) e IRGA 408 (1975), mas devido a baixa qualidade de graos nao tiveram
boa aceitacao pelos produtores. Somente em 1979, como resultado do trabalho
cooperativo entre o IRGA, a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria —
EMBRAPA e o Centro Internacional de Agricultura Tropical — CIAT, foi langada
a cultivar BR-IRGA 409, que apresenta alta capacidade de produgéo,
adaptacao e boa qualidade de graos. No ano seguinte (1980), foi lancada a
BR-IRGA 410, que resultou mais produtiva que a anterior, porém com menor
rendimento de grdos inteiros. Apesar disto, ja na safra de 1982/83 as cultivares
do grupo moderno passaram a dominar a area de cultivo no Estado, o que
permanece até os dias atuais.

Nos ultimos 20 anos, outras cultivares foram lancadas pelas instituicdes
publicas (IRGA e EMBRAPA) e privada (Aventis) que atuam no RS. A relagdo
completa das cultivares registradas para cultivo no RS pode ser consultada no

boletim de Recomendacdes da Pesquisa para o Sul do Brasil (IRGA, 2001).
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No inicio da década de 90, foi introduzida do Uruguai a cultivar El Paso
144 L, que acabou dominando a area de cultivo da regido sul do Estado e
chegou a ser a mais plantada no RS entre as safras 1996/97 a 1998/99, com o
valor maximo de 28,28 % da area cultivada no RS, na safra 1997/98. A partir
da safra 1999/2000, a cultivar IRGA 417, lancada em 1995, passou a posicao
de lideranga em termos de area cultivada e de qualidade de graos.

Com base nos dados da safra 2001/2002 (IRGA, 2002), a ordem
decrescente de porcentagem de area plantada das principais cultivares no
estado do RS é: IRGA 417 (25,97 %), El Paso 144 L (17,63 %), BR-IRGA 410
(9,05 %), BRS 7 (8,06 %), BR-IRGA 409 (7,77 %), Qualimax 1 (6,62 %), IRGA
418 (6,38 %), IRGA 419 (3,01 %), IRGA 420 (2,89 %), EPAGRI 108 (2,56 %) e
BRS 6 (2,22 %). As cultivares langadas recentemente e que tiveram pouco
tempo para ocupar uma area expressiva, sao citadas a seguir, com 0s
respectivos obtentores e anos de langcamento: BRS Atalanta e BRS Firmeza
(EMBRAPA, 1999); IRGA 418, IRGA 419 e IRGA 420 (IRGA, 1999); BRS
Pelota (EMBRAPA, 2000); IRGA 421 (IRGA, 2000); Qualimax 13 (Aventis,
2001) e IRGA 422 (IRGA, 2002).

2.4. Principais limitagcées para o cultivo de arroz irrigado no Rio Grande
do Sul

As principais limitagdes para o cultivo do arroz no RS, segundo
levantamento realizado por Pinheiro et al. (2001), s&o as ocorréncias de
temperaturas baixas na fase reprodutiva, a infestacdo das lavouras com arroz
vermelho, a incidéncia da doenga fungica denominada de brusone (Pyricularia
grisea Sacc.), as dificuldades de manejo de agua, de adubos e de herbicidas e
a semeadura em época inadequada. Além destas limitagdes a toxidez por ferro,
causada pela solubilizagdo dos 6xidos e hidroxidos de ferro com a reducao do
solo depois da inundacdo, também merece destaque entre os problemas
observados nas lavouras do RS.

Os programas de melhoramento genético de arroz no sul do Brasil tém
atuado com sucesso na geracdo de novas cultivares com resisténcia a brusone
e com tolerancia a toxidez por ferro, além de alto rendimento, grdos do tipo
longo-fino e de alta qualidade industrial e de cocgdo, com plantas de porte

baixo e arquitetura do tipo moderno e ciclo de 100 a 140 dias.
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A estratégia de melhoramento para resisténcia a brusone e tolerancia a
toxidez por ferro tem sido a incorporagao de genes presentes em fontes da
subespécie indica para gendtipos locais, ja melhorados para as demais
caracteristicas. As fontes de resisténcia a brusone mais utilizadas pelo
programa de melhoramento do IRGA até o momento foram Te Tep, C46-15,
Colémbia 1, Dissi Hatif e Camponi (Carmona, 1984).

No que se refere aos prejuizos causados pela ocorréncia de frio ou de
temperaturas abaixo de 17° C, os programas de melhoramento de arroz
irrigado no sul do Brasil ndo lograram avancgos significativos até o momento. A
principal dificuldade é a baixa capacidade de combinagao entre os gendtipos
dos grupos indica e japbénica. De modo geral, as cultivares da subespécie
indica sédo sensiveis ao frio e as da subespécie japbnica sao tolerantes (Oka,
1958). As principais fontes de tolerancia ao frio sdo os gendtipos de origem do
Chile (Quilla 66304, Quilla 64117, Diamante e Oro), do Japao (Koshihikari), de
Taiwan (IAS-12-9 Formosa), dos Estados Unidos (L 202) e a cultivar de graos
curtos da EMBRAPA / CPACT (BRS Bojuru).

2.5. Danos causados por temperaturas baixas e genética da tolerancia ao
frio

A ocorréncia de temperaturas baixas (entre 10 e 17° C) nos meses de
janeiro e fevereiro € provocada pela entrada de frentes frias vindas do sul do
continente. O periodo de duragao e a intensidade do frio sdo muito variaveis e
0S prejuizos ocorrem nas lavouras em que o arroz esta em estadios com maior
sensibilidade. Na safra 1982/83, por exemplo, os prejuizos causados pelas
baixas temperaturas em muitas lavouras da zona sul do Rio Grande do Sul,
que é a regiao mais afetada pelo frio, foram superiores a 20% da produgéo total
de cada propriedade (Terres, 1991).

Os estadios realmente criticos quanto as temperaturas baixas séo a
diferenciagao da panicula, e principalmente, a fase inicial de formagao do gréao
de pdlen (microsporogénese), que ocorre 8 a 10 dias antes da emergéncia da
panicula. Temperaturas abaixo de 17° C ou acima de 40° C sao muito
prejudiciais nestes estadios. Ainda de acordo com o mesmo autor

temperaturas baixas na antese dificultam a abertura das anteras ou o
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crescimento do tubo polinico e podem causar esterilidade nas espiguetas
(Ferraz, 1987).

Tolerancia a baixa temperatura é um dos principais fatores de adaptagao
de cultivares de arroz. De modo geral, as areas de clima temperado séo
dominadas pelo cultivo de cultivares da subespécie japbnica, enquanto as da
subespécie indica sao cultivadas em zonas tropicais e subtropicais. As
cultivares da subespécie japdnica sao também plantadas em regides com
maior altitude ou em condi¢des de sequeiro (Glaszmann, 1987).

Temperaturas abaixo de 15° C durante o periodo vegetativo podem
reduzir o vigor das plantulas, causar clorose nas folhas e retardar o
florescimento, principalmente nas cultivares indicas sensiveis (Vergara, 1976).

Na fase reprodutiva, especialmente na microsporogénese, temperaturas
baixas durante a noite induzem ao aumento da esterilidade das espiguetas e a
reducao do rendimento de graos (Satake et al., 1977 apud Mackill et al., 1997).
No Chile, trabalhando com as cultivares Diamante (gréao longo-fino) e Oro (gréo
curto), ambas da subespécie japbnica, Alvarado (2002) mostrou relagao linear
e positiva entre temperatura do ar e numero de plantas por unidade de area e
relacado inversa entre temperatura do ar e ciclo até o florescimento, mostrando
que a redugao na temperatura diminui a emergéncia de plantulas e aumenta o
ciclo da cultura. No mesmo trabalho foi avaliado também o efeito da
temperatura durante cinco dias na fase de floragcdo, mostrando que
temperaturas inferiores a 17° C podem aumentar a esterilidade de espiguetas
em até 60 %, como ocorreu na cultivar Diamante.

Observacdes em lavouras no estado do Rio Grande do Sul revelam que
as paniculas afetadas pelo frio tém coloragdo mais clara ou palida apés a
emergéncia e ficam gradativamente com as glumas escuras a medida que o
tempo avanga. Ribeiro (1981 e 1984) constatou a presenga dos fungos
Helmintosporium oryzae, Phoma sp., Curvularia lunata, Alternaria sp. e
Fusarium sp. em paniculas afetadas pelo frio. As cultivares japbnicas séo
superiores as indicas na tolerancia ao frio na fase reprodutiva, apesar de
algumas indicas também serem consideradas tolerantes (Khan et al., 1986).

Outros caracteres de planta associados a tolerancia ao frio incluem a
emergéncia completa da panicula (Jennings et al., 1979) e reduzida debulha

natural dos graos (Chang et al., 1976; Vergara, 1976). As cultivares japbnicas



12

temperadas e tropicais também sao superiores as indicas para esses
caracteres. Mackill et al. (1997) estudaram um conjunto de 117 gendtipos
classificados nos grupos indica, japbnica tropical e japbnica temperada através
de marcadores moleculares do tipo RAPD e confirmaram que as cultivares
japénicas de clima temperado apresentam maior tolerancia ao frio (medido pelo
grau de clorose em tratamentos com temperaturas de 9 e 13° C) na fase de
pléntula, maior vigor inicial, menor ciclo de crescimento, maior emergéncia das
paniculas e menor debulha dos grdos do que as cultivares da subespécie
indica. As cultivares da subespécie japbnica tropical ficaram em uma posi¢cao
intermediaria com relagéo as avaliagdes acima citadas.

A heranga da tolerancia ao frio no estadio de plantula, avaliada através
da medicdo da estatura em plantulas submetidas a 8° C por quatorze dias,
evidenciou 4 a 5 genes responsaveis, com efeitos aditivos e de dominancia
envolvidos na expressao do carater (Li et al., 1980). Cruz (2001b), em um
estudo da capacidade combinatoria de seis genoétipos de arroz, sendo trés
tolerantes (Quilla 64117, Quilla 66304 e Diamante) e trés sensiveis (IRGA 417,
BRS 7 e IR 8) e das distribuicdes de frequéncias e estimativas das médias e
variancias de diferentes geragdes concluiu que a porcentagem de reducédo no
comprimento e o recrescimento do coledptilo sob temperatura baixa séo
herdaveis e tanto as ag¢des génicas aditiva quanto de dominancia e epistasia
sao importantes na determinagdo da heranga desses caracteres. Kwak et al.
(1984) apud Mackill et al. (1997) afirmam que a tolerancia a clorose induzida
pelo frio nas cultivares japdnicas é controlada por um ou dois genes maiores.

No estadio reprodutivo, a tolerdncia ao frio, medida pela exercao
completa da panicula no campo, mostrou heranga monogénica, condicionada
por apenas um gene dominante (Mahishi et al., 1991; Pandey et al., 1993).
Para este mesmo carater, Cruz (2001b) avaliou o comportamento da geragao
F» resultante de cruzamentos entre dois genitores sensiveis (BRS 7 e IRGA
417) e dois tolerantes (Diamante e Quilla 64117), tendo concluido que a
exercao completa da panicula nos gendtipos tolerantes € governada por um
gene recessivo e a herdabilidade € moderada.

A avaliacédo da porcentagem de fertilidade de espiguetas medida a
campo envolveu um sistema poligénico com mais de sete fatores efetivos, com

efeitos de dominancia e aditividade (Futsuhara et al., 1969 apud Khan et al.,
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1986). Este mesmo carater, medido sob condi¢cbes controladas, em plantas
submetidas a 20° C por cinco dias no periodo de antese, indicou uma heranca
poligénica, com valores de herdabilidade realizada entre 0,35 e 0,45 (Khan et
al., 1986).

Entre as alternativas para avaliacdo da tolerancia ao frio na cultura de
arroz estao os testes de germinagao (Maya, 1988; Bertin et al., 1997), testes no
estadio de plantulas (Maya, 1988; Srinivasulu et al., 1988), avaliacdo do escape
de solutos das células (Paull, 1981), fluorescéncia de clorofila (Smillie et al.,
1979) e niveis de fosfatidilglicerol nas membranas (Roughan, 1985).
Recentemente, Cruz (2001b) estudou diversas metodologias de avaliagdo e
caracterizagao de 24 genotipos de arroz irrigado provenientes de varios paises
e com variabilidade para tolerdncia ao frio na fase de germinagcdo. Foram
usadas as cultivares IR 8, como sensivel, e Caloro, Koshihikari, Quilla 64117,
Quilla 66304 e Diamante, como tolerantes. A autora concluiu que a
porcentagem de redugédo no comprimento e no recrescimento do coleoptilo sdo
as mais adequadas para avaliagéo da tolerancia ao frio na fase de germinagéo.
Também foi constatado que os melhores gendtipos para este carater foram
Diamante e Quilla 64117.

Entretanto, a tolerancia ao frio na fase inicial de desenvolvimento n&o
esta necessariamente associada a tolerancia na fase reprodutiva do arroz
(Datta et al., 1983), exigindo que a avaliagao seja também realizada nesta fase.
Cruz (2001b) estudou a metodologia de avaliagao da tolerancia ao frio na fase
reprodutiva e concluiu que a melhor alternativa € através da menor reducéo na
massa de 100 graos utilizando a temperatura de 17° C por sete dias no estadio
de antese. Os gendtipos que se destacaram neste trabalho foram Quilla 64117,
como o mais tolerante no estadio de antese, e o Diamante, como o mais
tolerante no estadio de microsporogénese. A indicagcdo da antese para esta
avaliacdo também foi feita por Lee (1979), mas este autor trabalhou com

esterilidade de espiguetas.

2.6. Selegao recorrente: método alternativo de melhoramento de arroz
A selecao recorrente € um processo sistematico de selegcdo de
individuos superiores dentro de uma populagdo geneticamente heterogénea,

seguido da recombinacao dos individuos selecionados para formar uma nova
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populacdo, sendo que esta ultima pode ser utilizada para iniciar um novo ciclo
de selecao (Paterniani et al., 1987; Fehr, 1993; Geraldi, 1997). O limite para a
selecdo € imposto pelo esgotamento da variabilidade genética da populagéo.
As principais vantagens da selegcdo recorrente sdo: a) obtengdo de maior
variabilidade genética pelo intercruzamento de multiplos genitores; b) maior
oportunidade para recombinagao devido aos cruzamentos sucessivos; ¢) maior
eficiéncia no aumento da frequéncia de alelos favoraveis devido ao processo
repetitivo e acumulativo de selegcdo e d) maior facilidade para incorporar
gendtipos geneticamente divergentes na populagao.

A selecgao recorrente passou a ser viavel para o melhoramento do arroz
depois da descoberta do gene de macho-esterilidade genética por Singh et al.
(1981), facilitando assim os intercruzamentos ao acaso no campo. A
metodologia de melhoramento com a utilizagdo do gene de macho-esterilidade
€ descrita por Chatel et al. (1995) e por Rangel et al. (1997). No caso do arroz,
que € uma planta autégama, o objetivo € o melhoramento intrapopulacional,
isto €, melhorar o desempenho da populagdo per se para extracdo de
linhagens que seréao langadas como novas cultivares.

As principais etapas do processo de melhoramento através de selegao
recorrente sdo: 1) sintetizacdo da populagédo; 2) melhoramento da populagao
base; 3) extracdo de linhagens. Como o arroz € uma espécie autdbgama
normalmente n&o existem populagdes de base genética ampla para serem
trabalhadas por selegao recorrente. Assim, o primeiro passo € a sintetizacado da
populagdo base, que deve ter o maior numero possivel de genitores que, por
sua vez, devem ter bom desempenho na regido alvo e serem geneticamente
divergentes (Fehr, 1993). Também deve-se ter o cuidado de realizar um
nuamero suficiente de intercruzamentos para proporcionar recombinagao génica
e permitir que a populagéo entre em equilibrio de ligagao.

Quanto ao numero de intercruzamentos, se deve considerar em primeiro
lugar o trabalho de Hanson (1959) que avaliou a relagao tedrica entre ruptura
dos blocos de ligagao e tamanho dos cromossomos. Este autor trabalhou com
varias geracdes de intercruzamentos ao acaso entre um numero limitado de
genitores. A principal concluséo foi de que, em programas de melhoramento de
autégamas, se deve fazer preferencialmente trés a quatro geragdes de

intercruzamentos para liberar a variabilidade genética existente nos genitores.
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Em alguns estudos realizados com a populagdo CNA-IRAT 2 Cabezas-
Santacruz (1995) e Marin-Garavito (1994) concluiram que nao ha necessidade
de realizar mais de um ciclo de recombinagdo antes de comecar a etapa de
selecao, considerando que ciclos adicionais de recombinacédo n&o contribuiram
para aumentar a variancia genotipica e a média da populagao para as variaveis
rendimento de graos, estatura de planta, floragdo, numero de paniculas por
unidade de area, numero de graos por panicula e massa de mil gréaos.

O estudo mais recente sobre o assunto foi realizado por Cordeiro (2001)
que avaliou o efeito de 0, 1, 2, 3 e 4 intercruzamentos na média e na
variabilidade genética da populacdo de arroz irrigado CNA 5, onde foram
avaliadas 300 familias nas geragdes Sp.» € Sp.3. As estimativas de variancias
genotipicas, coeficientes de variacdo genética e herdabilidades né&o
evidenciaram liberacdo de maior variabilidade com o incremento do numero de
intercruzamentos e o autor concluiu que realizar mais do que um ciclo de
intercruzamento ndo parece ser vantajoso na condugdo de um programa de
selegdo recorrente.

A segunda etapa € o melhoramento da populagao que, no caso do arroz,
utilizando a metodologia de selegao recorrente em familias Sp.» (Rangel et al.,
1997), cada ciclo € completado em dois anos considerando a realizagdo de
duas geragdes por ano. Na primeira geragéo, obtém-se as familias através da
selecao de plantas individuais macho-férteis dentro da populagdo base, na
segunda faz-se uma geracao de autofecundagao para incrementar o volume de
sementes, na terceira os ensaios de avaliacgdo no campo e na quarta a
recombinacao entre os individuos superiores selecionados através dos ensaios
de campo.

Na segunda etapa, um ponto de relevancia € a decisdo do numero de
individuos que serdo recombinados, tendo como critério de escolha os
resultados dos ensaios de campo com as familias Sp.. Este tamanho da
amostra denomina-se numero efetivo (N¢) e significa o numero minimo de
individuos em uma amostra que representa a variabilidade genética presente
na populagao original. Segundo Fehr (1993) e Hallauer et al. (1981), Ne € uma
medida relativa, dependendo do nivel de endogamia dos genitores que se
intercruzam e do numero de gametas com que cada sexo contribui para a

proxima geragao. Segundo Morais (1997), para selecdo de um determinado
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carater, monogénico ou oligogénico, deve-se utilizar uma amostra da
populagao cujo tamanho efetivo seja o suficiente para garantir o progresso na
diregdo que se deseja e, também, assegurar a presenca dos alelos favoraveis
para todos os demais caracteres de interesse.

Vencovsky (1987) menciona que o tamanho efetivo da amostra depende
da estratégia do melhorista e, sendo esta de curto prazo, o Ne pode ser baixo,
mas, por outro lado, ser for de longo prazo o N deve ser suficientemente
grande para evitar a perda de alelos por endogamia ou por deriva genética.
Segundo Souza Jr. et al. (2000), a deriva genética € um processo sempre
presente nos programas de selecdo recorrente, independente do método
utiizado, devido ao pequeno numero de progénies selecionadas e
recombinadas que dardo origem a populacdo melhorada. Neste mesmo
sentido, quanto menor for o tamanho da populagdo maior sera o grau de
parentesco medio observado dentro desta e maior sera o cruzamento entre
individuos relacionados por ascendéncia, ou seja, maior sera a endogamia
(Falconer, 1989).

No caso de selegcdo recorrente de arroz com o gene de macho-
esterilidade, normalmente pratica-se a selegcado de plantas férteis no campo de
avaliacdo e utilizam-se as familias Sp.1 para recombinagdo. Nesta situacgéao,
segundo Morais (1997), para manter um N, = 50 seria necessario selecionar 50
familias Sp.1 para recombinacdo. Nao obstante, Hallauer et al. (1981) sugerem
utilizar um minimo de 20 a 30 progénies nas recombinagcdes, mas admitem
que o ideal é utilizar um numero maior.

Outro aspecto importante no processo de selecao recorrente € o numero
de familias que sdo avaliadas nos ensaios de campo. O numero minimo
considerado como adequado sdo 200 familias Sy, (Rangel et al., 1997). O
programa de selegao recorrente do CNPAF tem adotado um N. = 50, com
avaliacdo no campo de 200 familias e com intensidade de selegéo
correspondente a 25 % (Rangel et al., 2000). Estes mesmos autores relatam
que, recentemente, no intuito de aumentar a intensidade de seleg¢ao para 17 %
foi aumentado o numero de familias avaliadas para 300, mantendo o mesmo
numero efetivo.

Simultaneamente com o melhoramento da populagdo inicia-se o

processo de extracdo de linhagens dentro das melhores familias selecionadas
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com base nos resultados dos ensaios de campo das familias Sp.o. As familias
selecionadas sdo conduzidas até a geragdo Ss.; pelo método genealdgico,
devendo-se ter o cuidado de eliminar o gene de macho-esterilidade, conforme
metodologia descrita por Rangel et al. (1997). Durante estas geragbes sé&o
feitas selegdes entre e dentro de familias e, no final, as melhores linhas puras
sdo incluidas nos ensaios de rendimento (Rangel et al., 1997).

O método de selecdo recorrente esta sendo utilizado em varios
programas de melhoramento de arroz e alguns resultados seréo relatados a
seguir. Veillet et al. (1996) concluiram que a selegdo recorrente € uma
alternativa eficiente para aumentar a resisténcia parcial a brusone na
populagdo de arroz de sequeiro CNA-IRAT 5, superando inclusive o ganho
esperado na selegdo direta para o carater na populagdo base. Rangel et al.
(1998b) estudaram o potencial genético para fins de melhoramento das
populagdes CNA-IRAT 4PR/1/1 (ciclo precoce) e CNA-IRAT 4ME/1/1 (ciclo
médio) e concluiram que um ciclo de selegdo recorrente foi eficiente para
aumentar o rendimento de gréos e que a selegdo baseada no indice classico
de Smith (1936) e Hazel (1943) mostrou-se superior a selegao direta no
rendimento de graos. Também no mesmo trabalho foram observados ganhos
genéticos para resisténcia a brusone na panicula e a mancha parda na folha.

Morais et al. (1998), trabalhando com a populagdo CG2, obtiveram um
ganho esperado pela selecéo de 6,2 % para rendimento de gréos, apesar da
selecao ter sido aplicada diretamente para qualidade de graos e para
resisténcia a doengas. No segundo ciclo de selegdo recorrente, Morais et al.
(2002) observaram que a média de rendimento de grdos das 54 familias
selecionadas foi 13,4 % superior a das testemunhas, sendo estas as mesmas
utilizadas no primeiro ciclo, quando a média das familias seleciondas foi similar
a média das testemunhas. Rey et al. (1998) utilizaram a selegao recorrente em
duas populagbes (PCT-4 e PCT-A) para precocidade e obtiveram,
respectivamente, um aumento da frequéncia de plantas precoces de 14 e 41,3
%, em apenas um ciclo.

Rodrigues et al. (1998) avaliaram o potencial da populagdo CNA 1 para
fins de melhoramento, por meio de estimativas de seus parametros genéticos e
das respostas diretas e indiretas a selegdo, como também pelo indice classico

de Smith (1936) e Hazel (1943). Os caracteres rendimento de graos, incidéncia
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de brusone na folha, estatura de planta, numero de espiguetas por panicula e
porcentagem de graos cheios mostraram alta variabilidade, evidenciada pelas
estimativas dos coeficientes de variabilidade genética. Os ganhos por selegéo
direta ou pelo indice classico quanto ao rendimento de graos foram de mesma
magnitude, cerca de 24 %, dando um ganho por ciclo de selegdo de 12 %.
Entretanto, segundo os autores, na selecdo baseada no indice obteve-se
resposta favoravel em relacdo a brusone na folha, evidenciando a possibilidade
de se aumentar simultaneamente a produtividade e a resisténcia a esta doenga
na populagao melhorada.

Varios ensaios de campo foram conduzidos por Rangel et al. (1998a)
para avaliar o potencial genético das populagbées CNA 1, CNA-IRAT 4 e CNA-
IRAT P, para utilizagdo no programa de melhoramento genético do arroz de
varzea. As duas primeiras populagdes foram desenvolvidas para as regides
Centro-Oeste, Sudeste e Norte do Brasil e a ultima (CNA-IRAT P) para os
estados do Sul. Para a populacdo CNA 1 ja foram realizados dois ciclos
completos de selegdo recorrente e os ganhos genéticos para o carater
produtividade foram de 4,6 % e 3,6 %, respectivamente para as populagdes
CNA 1/0/1 e CNA 1/1/1. Resultados similares foram obtidos para a populagéo
CNA-IRAT 4, com ganhos por sele¢do no ciclo 1 de 6,0 % (CNA-IRAT 4/1/1) e
no ciclo 2 de 3,4 % (CNA-IRAT 4/2/1). Estes mesmos autores encontraram um
ganho por selegédo de 8,8 % ao ano para produtividade na regido sul do Brasil
com a populagcdao CNA-IRAT P. As herdabilidades foram relativamente altas,
variando de 50 a 74% nos trabalhos de avaliagao das trés populagdes citadas
acima. A redugédo nos ganhos de um ciclo para outro sdo esperados, ja que a
medida que a populagdo vai sendo melhorada vai diminuindo também a

variabilidade genética da mesma.

2.7. Diversidade genética em arroz irrigado

Os programas de melhoramento de plantas tém sempre como um dos
principais objetivos o aumento da produtividade dos cultivos. No caso do arroz
irrigado no RS, isto ndo tem se mostrado muito evidente depois do langamento
das cultivares BR-IRGA 409 (1979) e BR-IRGA 410 (1980). Uma das possiveis
causas para o reduzido ganho genético para o carater produtividade de graos é

a estreita base genética das populagcbes utilizadas nos programas de
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melhoramento. Segundo Cuevas-Pérez et al. (1992), 36 % dos genes das
cultivares exploradas comercialmente na América Latina sao oriundas da
cultivar IR 8. No caso do RS, apenas seis ancestrais (Deo Geo Woo Gen,
Cina, Lati Sail, | Geo Tze, Mong Chim Vang A e Belle Patna) contribuem com
86% dos genes das cultivares de arroz mais plantadas na metade da década
de 90 (Rangel et al., 1996). Para o caso do arroz de sequeiro, Guimaraes et al.
(1996) mostraram que 46,0 % dos genitores usados nos cruzamentos s&o
originarios do oeste africano e o restante dos gendtipos, apesar de serem da
América Latina, foram originados de cruzamentos envolvendo gendtipos
africanos. Trabalho similar foi realizado por Dilday (1990) para o germoplasma
de arroz irrigado dos Estados Unidos da América, mostrando também estreita
base genética tanto na regido sul (Arkansas, Louisiana, Mississipi, Missouri e
Texas) como na regido oeste (Califérnia).

A principal consequéncia da diminuicdo da diversidade genética € a
reducdo das possibilidades de ganhos adicionais na selegdo, uma vez que o
melhorista passa a manejar um conjunto génico de tamanho limitado (Hanson,
1959). Sendo a produtividade de graos um carater quantitativo, governado por
grande numero de genes, a probabilidade de se encontrar um individuo, em
qualquer geragao segregante, que contenha todos os alelos favoraveis, é muito
pequena e esta probabilidade diminui @ medida que se aumenta a geragdo em
consideragao (Rangel et al., 1998b). Selecionando-se os individuos superiores
em populacdes geneticamente divergentes e intercruzando-os, aumenta-se a
frequéncia de alelos favoraveis e, com isso, tem-se maiores chances de
encontrar individuos com todos os alelos favoraveis.

Em qualquer programa de melhoramento de plantas, a variabilidade
genética é fundamental mas, especialmente no método de seleg¢ao recorrente,
como o proprio conceito ja estabelece, como sendo um processo de selecionar
os individuos superiores para o carater desejado em uma populagédo
geneticamente divergente, para posterior recombinagido, este pré-requisito
passa a ser decisivo para o sucesso do trabalho. A estratégia, neste caso, €
manter uma populagdo com ampla variabilidade genética e com o maximo de
oportunidade de recombinagdo alélica (Chaves, 1997).

A variabilidade genética de uma populagao sintética é fungao direta do

numero de cultivares ou de linhagens usadas como genitores e da variabilidade
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genética entre elas. Esta variabilidade surge com a formacao de heterozigotos
nos locos em que os pais sao divergentes, isto é, apresentam alelos diferentes,
e a posterior segregacéao alélica durante o processo de sintese da populagéo.
Assim, a variabilidade sera tanto mais ampla quanto maior for a diferenca de
freqUéncia alélica, em cada loco, nos genitores. Nas linhas puras de arroz,
sejam cultivares ou linhagens em estagio avancado de autofecundagao, todos
os alelos estao fixados (frequéncia 1 ou 0 em cada loco) e, portanto, deve-se
buscar genitores divergentes para os alelos que tém efeito nos caracteres de
interesse.

O aumento da variabilidade genética de uma populagao sintética nao
ocorre de forma linear com o aumento do numero de genitores e, a partir de
determinados limites, mesmo na presenca de alelos multiplos, aumentam as
possibilidades de que os genitores carreguem alelos idénticos por ascendéncia
em seus locos. Também se deve considerar que o aumento do numero de
genitores implica no aumento do numero de cruzamentos e no numero de
geragbes de intercruzamento para que ocorra a combinagdo dos genes de
todos os genitores em uma mesma planta (Fehr, 1993). Por ultimo, a decisao
da escolha do numero de genitores deve satisfazer a necessidade de criar alta
variabilidade genética sem comprometer demasiadamente a meédia da
populagao sintetizada. Chaves (1997) sugere os seguintes aspectos a serem
considerados na selegdo dos genitores de uma populagdo de selegao
recorrente: a) determinar precisamente o tipo de cultivar e o ideotipo desejado,
b) selecionar genitores cuja adaptagao a regido alvo seja a mais alta possivel,
c) selecionar genitores com ampla variabilidade genética e d) escolher
genitores que se complementem para os caracteres importantes para formagéao
do ideotipo pré-estabelecido.

Considerando, entdo, a variabilidade genética entre os genitores como
um pré-requisito essencial para o sucesso de um programa de selecao
recorrente, serdo discutidas a seguir as diferentes alternativas para medir esta
variabilidade entre as cultivares e/ou linhagens candidatas a serem incluidas na
sintese de uma nova populagdo. Os dados de cruzamentos dialélicos fornecem
os componentes de heterose ou de capacidade especifica de combinacao que
refletem a variabilidade entre os genitores. Isto ocorre porque a heterose

medida no fendtipo é a manifestagcao da heterozigose do gendtipo e isto mostra
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a variabilidade de cada genitor em relacdo a média dos demais (Gardner et al.,
1966 apud Cruz et al., 1997). A selecao de genitores pela média estimada dos
sintéticos possiveis contempla indiretamente aqueles mais divergentes
geneticamente, uma vez que a heterose média dos cruzamentos estd na
férmula de predi¢gao (Chaves, 1997). Isto mostra, mais uma vez, a importancia
dos cruzamentos dialélicos ou fop-cross como uma ferramenta util em estudos
relacionados com a escolha de genitores para cruzamentos, em geral, e para a
sintese de populacdes de selegcao recorrente, em particular.

Os dados de genealogia sdo também muito utilizados para obter
informacdes sobre a variabilidade genética do germoplasma estudado, para
predizer o desempenho de cultivares hibridas e para selecionar genitores para
os blocos de cruzamentos de um programa de melhoramento. Um exemplo do
estudo da genealogia de cultivares de arroz para fins de definir estratégias
futuras no melhoramento foi feito por Tous et al. (1991), que construiram a
arvore genealogica das 12 cultivares liberadas na Coldémbia, no periodo de
1971 a 1989. Os autores concluiram que as cultivares apresentam estreita
base genética, considerando que um grupo de 14 gendtipos, provenientes de
oito paises, contribuiram com 90 % do conjunto génico. Cao et al. (1997)
analisaram dados de genealogia, associando informagdes de marcadores
moleculares do tipo RAPD, para 26 cultivares e linhagens elite do estado da
Louisiana, Estados Unidos da América, e verificaram concordancia nos
agrupamentos realizados com as duas fontes de informacéo.

A divergéncia genética também pode ser verificada através de medidas
de similaridade (ou dissimilaridade) entre genitores a partir da analise de dados
de marcadores morfoldégicos ou fenotipicos, de marcadores bioquimicos e,
mais recentemente, de marcadores moleculares. Os marcadores fenotipicos
apresentam algumas limitagdes tais como pouca variabilidade entre gendtipos
ja melhorados (Lopes, 2002); normalmente sdo controlados por genes
dominantes, nao permitindo identificar plantas heterozigotas; caracteres
pertinentes a flores, frutos e sementes somente sao identificados nas plantas
adultas e poucos caracteres podem ser estudados ao mesmo tempo devido
aos efeitos das interagdes génicas e as interagbes com o ambiente (Weeden et
al.,, 1994; Autrique et al., 1996; Bered et al., 1997). Apesar disso, muitos

estudos de variabilidade foram feitos em arroz envolvendo caracteres
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exclusivamente morfolégicos (Thanh et al., 1999; Schlosser et al., 2000) e
caracteres morfologicos e marcadores do tipo RAPD (polimorfismo de DNA
amplificado ao acaso) (Thomas et al., 2001). Recentemente Lopes (2002)
estudou 27 caracteres fenotipicos, totalizando 77 marcadores, em 38 gendtipos
do banco de germoplasma do Instituto Rio Grandense do Arroz e constatou
baixo poder de discriminacdo dos gendtipos e alta similaridade genética (SG =
0,76 + 0,08, com o coeficiente simple matching similarity). Também, no mesmo
trabalho, n&o foi possivel separar corretamente os gendtipos dos grupos indica
e japodnica.

Os marcadores genéticos bioquimicos sdo produtos da expressao de
genes (proteinas, enzimas ou compostos secundarios como os terpendis). As
isoenzimas sao as diferentes formas moleculares de uma enzima catalisando a
mesma reagao na célula e sdo codificadas por genes distintos. As aloenzimas
também sao diferentes formas de enzimas mas que sdo codificadas por
variagdes alélicas em um mesmo loco (Robinson, 1998). Estas ultimas sao de
maior interesse nos estudos de diversidade porque permitem o calculo de
parametros genéticos tais como frequéncias alélicas e genotipicas,
heterozigosidade, diversidade génica, diferenciagcdo genética e estrutura
genética de populagdes (Jasieniuk et al., 2001).

Um dos estudos mais importantes na classificagao de arroz com base no
polimorfismo isoenzimatico foi realizado por Glaszmann (1986 e 1987), que
estudou 1.688 cultivares de arroz (Oryza sativa L.) da Asia. Deste total, foi
retirada uma amostra representativa de 120 gendtipos que foram analisados
para 21 locos de isoenzimas. Foram construidos cinco grupos (I, II, lll, IV e V)
para os genotipos indicas e o grupo VI para os gendtipos japdnica e javanica.
Outro trabalho interessante com o uso de isoenzimas, associado com
marcadores do tipo RAPD, foi realizado no Brasil por Buso et al. (1998), onde
foram estudadas populagdes naturais de Oryza glumaepatula. Os resultados
mostraram maior diversidade entre populagdes do que dentro das populacdes
e que o sistema de reprodugcdo predominante é a autogamia. Como esta
espécie é dipldide e possui genoma AA foi eleita como uma possivel doadora
de genes para as cultivares comerciais de arroz.

Com a descoberta das enzimas de corte da dupla-fita de DNA

(endonucleases) e da reagdo da polimerase em cadeia (PCR) (Mullis et al.,
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1987, apud Ferreira et al., 1998) surgiram os marcadores moleculares que
permitem aos biologistas o estudo das variagdes nas sequiéncias de DNA. Os
tipos de marcadores mais usados s&do RFLP (polimorfismo no comprimento de
fragmentos obtidos por corte da fita dupla de DNA), RAPD (polimorfismo de
DNA amplificado ao acaso), microssatélites ou SSR (sequéncias simples
repetidas) e AFLP (polimorfismo de comprimento de fragmentos amplificados).
As caracteristicas, as bases genéticas, as vantagens e as desvantagens de
cada tipo de marcador sé&o apresentadas e discutidas por Ferreira et al. (1998),
Milach (1998) e Jasieniuk et al. (2001).

O arroz atualmente é considerado uma planta modelo para os estudos
de biologia molecular e varios tipos de marcadores foram desenvolvidos e
estdo sendo aplicados com diversas finalidades. Os marcadores mais antigos
do tipo RFLP foram utilizados por Zhang et al. (1992) para diferenciar genétipos
dos grupos indica e japbnica, onde demonstraram que o primeiro grupo
geralmente apresenta maior variabilidade genética. Também com RFLP, Sun et
al. (2001) compararam a variabilidade existente entre o arroz silvestre (Oryza
rufipogon Giriff.) e o arroz cultivado (Oryza sativa L.) e sugeriram que durante o
processo de evolugdo do arroz muitos alelos foram perdidos pela acéo das
seleg¢bes natural e humana, proporcionando menor heterozigosidade e menor
variabilidade genética no arroz cultivado. Nesse mesmo trabalho, foi verificada
maior variabilidade no grupo indica do que no japénica, dentro da espécie
cultivada.

Muitos trabalhos relacionados com estudos de variabilidade genética em
arroz utilizando marcadores moleculares do tipo RAPD sdo encontrados na
literatura. Virk et al. (1995) utilizaram eficientemente os dados desses
marcadores para identificar duplicidade de gendtipos no banco de
germoplasma do IRRI. Ko et al. (1994) mostraram a importéncia do uso de
marcadores do tipo RAPD para estudos da diversidade de cultivares
australianas em comparagdo com linhagens e o0s respectivos genitores
originarios dos Estados Unidos, onde se observaram graus de similaridade de
88 a 97 %. Mackill (1995) utilizou marcadores do tipo RAPD para diferenciar
gendtipos de arroz nos subgrupos indica, japbnica tropical e japdénica

temperada. Thomas et al. (2001) utilizaram informagdes de 63 caracteres
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morfolégicos e de 262 marcadores do tipo RAPD para discriminar as espécies
Oryza malapuzhaensis (Krish e Chand) e Oryza officinalis (Wall e Watt).

Os marcadores do tipo AFLP foram empregados por Zhu et al. (1998)
para analisar a diversidade genética de 57 gendtipos, onde foram identificados
trés grupos que correspondem aos grupos |, Il e VI, previamente definidos por
Glaszmann (1987). Este tipo de marcador também foi utilizado em arroz em
estudos comparativos com outros tipos de marcadores nos trabalhos de Mackill
et al. (1996), de Fuentes et al. (1999) e de Virk et al. (2000).

Na atualidade, os marcadores microssatélites ou SSR tém sido adotados
preferencialmente por serem co-dominantes, apresentarem boa repetibilidade e
alto polimorfismo, serem baseados em reagdo de PCR (reagao da polimerase
em cadeia) e estarem disponiveis em grande numero. Uma série de trabalhos
cumulativos foi realizada para desenvolver um total de 500 oligonucleotideos
iniciadores (primers) de microssatélites (Wu et al., 1993; Akagi et al., 1996;
Panaud et al., 1996; Chen et al., 1997; Temnykh et al., 2000; Brondani et al.,
2001; Temnykh et al., 2001). Nesses trabalhos foram desenvolvidos os
marcadores microssatélites, incluindo estudos quanto ao grau de amplificagao
dos fragmentos de DNA, a localizagao nos mapas inicialmente construidos com
marcadores do tipo RFLP e a diversidade alélica no género Oryza spp. O mapa
atual de microssatélites tem um marcador a cada 4 cM (Temnykh et al., 2001).
Com a recente publicagdo do rascunho do sequenciamento da cultivar
Nipponbare (Goff et al., 2002), foram detectadas 48.351 sequéncias simples
repetidas (SSR) com dois, trés e quatro nucleotideos, totalizando um SSR a
cada 8.000 pares de bases.

Os marcadores microssatélites foram utilizados para quantificar a
variabilidade genética na espécie Oryza sativa L. no Vietna (Thanh et al.,
1999), na Australia (Garland et al., 1999), nos Estados Unidos (Ni et al., 2002)
e no Brasil (Lopes, 2002). Os dois ultimos trabalhos mostram claramente a
eficiéncia dos marcadores microssatélites para discriminar os genétipos das
subespécies indica e japdnica, para confirmar a maior variabilidade genética no
grupo indica e mostram ainda serem uma eficiente ferramenta para a
identificacdo de cultivares (fingerprinting). O trabalho de Ni et al. (2002)

mostrou ainda que um grupo de 30 primers, selecionados de um total de 111
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empregados no estudo, foi suficiente para alcangar os mesmos resultados na
estimativa da variabilidade genética e na identificagao de cultivares.

Varios autores compararam a eficiéncia de diferentes tipos de
marcadores (morfoldgicos, genealogia, isoenzimas e moleculares) nas
estimativas de variabilidade genética no arroz cultivado (Mackill et al., 1996;
Cao et al., 1997; Fuentes et al., 1999; Davierwala et al., 2000; Virk et al., 2000;
Qian et al., 2001; Lopes, 2002). De modo geral, os autores relatam que os
marcadores moleculares sao mais eficientes para medir a variabilidade
genética existente no material estudado. Entre os marcadores moleculares,
destacam-se pelo maior nivel de informacdao RFLP, AFLP e SSR, sendo este
ultimo o mais utilizado por estar disponivel um grande numero de

microssatélites distribuidos por todo o genoma do arroz.
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3. MATERIAL E METODOS

O material genético que serviu de base para a execugao deste projeto
de pesquisa foi a populacado de selegao recorrente de arroz (Oryza sativa L.)
irrigado CNA 11, sintetizada pela Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria
/ Embrapa Arroz e Feijao (EMBRAPA / CNPAF), localizada em Santo Antdnio
de Goias, GO, segundo o esquema mostrado na Figura 1. Esta populagao é
constituida de diversos gendtipos que foram utilizados como fonte de genes
para produtividade, para resisténcia a bicheira da raiz, a brusone e a mancha
parda, para tolerancia ao frio e a toxidez por ferro, para precocidade e para
qualidade de graos (Tabela 1). Como fonte de macho-esterilidade genética
foram utilizadas plantas da populacdo CNA 1 que contém ainda alelos para
produtividade, precocidade, qualidade de graos, resisténcia a brusone e
tolerancia a toxidez por ferro. A fonte de macho-esterilidade empregada na
sintese da populagdo CNA 1 foi a cultivar IR 36, que possui o0 gene msms que
induz a inviabilidade do pdlen (Singh et al., 1981). A provavel constituicdo da
populagdo apds a sintetizacdo € mostrada na Tabela 2. O esquema geral de
selecao recorrente com a populagdo CNA 11 e a avaliacdo de familias So.2 sdo
mostrados na Figura 2.

Este trabalho foi composto de dois estudos, sendo o primeiro realizado
no campo, com a avaliagdo de 140 familias Sp» e quatro cultivares
testemunhas, e o segundo, em laborat6rio, com a analise dos genitores da
populacdo CNA 11 e das familias Sp.2, através de marcadores microssatélites,
onde foram avaliadas a similaridade genética dos genitores e as variagdes nas
freqUéncias alélicas das familias em fungdo do processo seletivo. A seguir

seréo descritos o material e métodos empregados nos dois estudos.
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V4 Vs, Viz
1995/96 x| (MsMs) x| (MsMs) x| (MsMs)
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1996 | (vsMs) x: (Msms)

F1 v F

| Msms | i Msms ! i Msms !
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I----> J/ . I\i/.-———,
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1997/98 22 geracao de recombinagao
1998 32 geracao de recombinagao

# _______

1998/99| ! Msms i msms Populagéo original So.o i Msms i i Msms |

FIGURA 1 — Esquema de sintese da populacao de selecéo recorrente de arroz
irrigado CNA 11 utilizando como doadora do gene de macho-
esterilidade plantas da populaggo CNA 1 (CNA 1 é outra
populagdo de selegdo recorrente e as cultivares V1 a V12
constam na Tabela 1). UFRGS, 2002.
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TABELA 1 - Principais caracteristicas dos genitores componentes da
populacado de selecao recorrente de arroz CNA 11. UFRGS, 2002.

Genitores

Caracteristicas

V1- BR-IRGA 409
V2- CICA 8

V3- CYPRESS

V4- INIA TACUARI

V5- CL SEL. TY 12 Precoce
V6- IAS 12-9 Formosa
V7-L 202

V8- CL SEL. 251

V9- CL 44-CA,_ 16

V10- IRI 342

V11- KATY

V12- CL SEL. 694-1

Resisténcia a bicheira da raiz; alto potencial de
rendimento de graos

Alto potencial de rendimento de gréos;
tolerancia a toxidez por ferro

Boa qualidade de gréos

Boa qualidade de graos; precocidade
Tolerancia ao frio; precocidade
Tolerancia ao frio

Tolerancia ao frio

Resisténcia a bicheira da raiz
Resisténcia a bicheira da raiz
Resisténcia a brusone e a mancha parda
Resisténcia a brusone

Resisténcia a brusone

Fonte: Rangel et al., 2000.
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TABELA 2. Genitores e participagcao relativa das cultivares/linhagens
componentes das populagdes CNA 1 e CNA 11 na geragédo Sy..

UFRGS, 2002.
Cultivares/ Participacao
linhagens Genitores relativa (%)
CNA 1 CNA 11
BG 90-2 IR 262 / Remadja 6,25 1,56
CNA 7 T141 /IR 665-1-1-75-3 6,25 1,56
CNA 3815 Cica 4/ BG 90-2 // SML5617 6,25 1,56
CNA 3848 IR 36 / Cica 7 // 5461 6,25 1,56
CNA 3887 BG 90-2 / Tetep // 4440 6,25 1,56
COLOMBIA 1 Napal / Takao lku 18 6,25 1,56
ELONI IR 454 / SML Kapuri // SML 66410 6,25 1,56
NANICAO Cultivar Tradicional — Brasil 6,25 1,56
UPR 103.18.1.2 IR 24 / Cauvery 6,25 1,56
IR 36 (msms) Mutante IR 36 18,75 4,69
JAVAE P3085 // IR 5853 / IR 19743 8,33 2,09
CNA 6860 Lemont/ Q 65101 // P 2015 8,33 2,09
BLUEBELLE Cl 9214 // Century Patna/ Cl 9122 8,33 2,09
CNA 1RI1/0/1’ 100,00 25,00
BR-IRGA 409 IR 930-53 / IR 665-31-2-4 - 6,25
CICA S8 Cica4 // IR 665/ Tetep - 6,25
CYPRESS L 202 / Lemont - 6,25
INIA TACUARI New Bonnet / New Rex L79 - 6,25
CLSEL.TY 12 Selecado TY 12 (Japbnica) - 6,25
IAS 12-9 FORMOSA Kaoshsiung 21 - 6,25
L 202 Dawn*2 / Century Patna 231 / - 6,25
SLO 17
CL SEL. 251 Selegdo RU8003005 - 6,25
CL 44-CA,-16 RS 129/T1 - 6,25
IRI 342 Milyang 23 / IRl 1545 - 6,25
KATY Bonnet 73 / Cl 9722 /] Starbonnet - 6,25
| Tetep/3/

CL SEL. 694-1 Camponi - 6,25
Subtotal 75,00

Fonte: Rangel et al., 2000.

! Plantas da populagdo CNA 1RI/0/1 foram utilizadas como base para a sintese
da populaggo CNA 11 e também como doadora do gene de macho-
esterilidade.
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plantas macho-estéreis (msms)

FIGURA 2 — Esquema de selegcdo recorrente para a populacdo de arroz
irrigado CNA 11 com avaliagdo de familias Sp.. As areas
hachuriadas representam as etapas realizadas neste estudo.
UFRGS, 2002
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3.1. Estudo 1 — Avaliagdao dos parametros genéticos da populacao CNA
11 e ganhos esperados pela selegao

3.1.1. Obtencao do material experimental

3.1.1.1. Obtencao das familias Sy.4

A populagao original (So.0) segregando 50 % de plantas macho-férteis
(Msms) para 50 % de plantas macho-estéreis (msms), foi semeada em Pelotas
e em Santa Vitéria do Palmar, municipios situados na regiao sul do estado do
Rio Grande do Sul, para selecdo de plantas individuais macho-férteis. As
sementes colhidas formaram as familias So.1 (Figura 2). Esta fase do projeto foi
conduzida pela Embrapa Clima Temperado, em Pelotas, e pelo Instituto Rio
Grandense do Arroz — IRGA, em Santa Vitéria do Palmar. As sementes
provenientes do CNPAF foram distribuidas em caixas para producdo de mudas
na segunda quinzena de novembro de 1998. O transplante para o local
definitivo foi realizado aos 25 dias ap6s a semeadura e as mudas foram
distribuidas no espagamento de 0,30 m x 0,20 m. O manejo das plantas no
campo foi realizado conforme as recomendacgdes gerais para a cultura do arroz
irrigado (EPAGRI, 1997). No més de abril de 1999 selecionou-se 258 plantas
férteis, sendo este total o somatério dos dois locais, com base nos critérios a

seguir: esterilidade de espiguetas, tipo de grao, estatura de planta e ciclo.

3.1.1.2. Multiplicagao das familias So.1

As sementes Sp.1 foram cultivadas no Campo de Apoio a Pesquisa e
Desenvolvimento do Tocantins (CAPDT), de propriedade da Embrapa, no
municipio de Formoso do Araguaia, TO, durante o inverno de 1999, com o
objetivo de aumentar a quantidade de sementes para os ensaios de avaliagéo
das caracteristicas fenotipicas. As sementes das plantas de cada familia foram

colhidas de forma massal (bulk) e constituiram as familias So.».

3.1.1.3. Avaliagao das familias S,
Das 258 familias cultivadas em Formoso do Araguaia na geragao
anterior somente 140 foram incluidas nos ensaios, sendo metade derivadas da

selecdo em Pelotas e metade da selecdo em Santa Vitéria do Palmar. As 140



32
familias Sy (familias oriundas de plantas Sy que sofreram duas
autofecundagdes), juntamente com quatro testemunhas (BR-IRGA 410, IRGA
418, IRGA 420 e INIA TACUARI), foram avaliadas em ensaios de campo em
dois locais do Rio Grande do Sul (Cachoeirinha e Santa Vitoéria do Palmar).

As parcelas experimentais foram constituidas de seis sulcos espacados
de 0,20 m e com 3 m de comprimento e as sementes foram distribuidas com
auxilio de uma semeadora mecanizada. A area util constou dos quatro sulcos
centrais com 2,50 m de comprimento, totalizando 2,0 m?.

O delineamento experimental foi o latice triplo 12 x 12. Em Cachoeirinha
a semeadura foi realizada dia 26 de novembro e em Santa Vitéria do Palmar no
dia 3 de dezembro de 1999, e a emergéncia das plantulas ocorreu dias 5 de
dezembro e 17 de dezembro de 1999, respectivamente. A semeadura foi
realizada deliberadamente fora da época recomendada com o intuito de forgar
as plantas ao estresse com temperaturas baixas na fase reprodutiva.

A adubacdo de base foi composta de 300 kg ha™ e 200 kg ha” da
formula 02-20-20 (N-P20s5-K20), respectivamente nos ensaios de Cachoeirinha
e de Santa Vitéria do Palmar. A adubacido nitrogenada de cobertura foi
aplicada aos 40 dias apés a emergéncia do arroz (d.a.e.), na dose de 50 kg
ha' de N. O controle de plantas invasoras foi realizado com a aplicagéo dos
herbicidas Quinclorac (375 g i. a. ha™), Propanil (1,26 kg i. a. ha') e
Pyrazosulfuron (20 g i. a. ha™'), no estadio de duas a trés folhas. O inicio da
irrigacao foi aos 16 d.a.e. em Cachoeirinha e aos 21 d.a.e. em Santa Vitéria do
Palmar. As demais praticas de cultivo seguiram as recomendacbes da
pesquisa (EPAGRI, 1997).

3.1.2. Caracteres avaliados
Foram avaliados dez caracteres fenotipicos, a campo e em laboratério,
empregando-se a metodologia descrita abaixo:

Rendimento de grios (REND; g parcela™) — colheita da area til de cada
parcela (2,0 m?). Apds a colheita, o arroz foi trilhado, limpo e seco até os
graos atingirem 13 % de umidade;

Estatura de planta (ESTAT; cm) — medigédo de 10 plantas ao acaso dentro da
area util da parcela, considerando a distancia vertical do nivel do solo ao

apice da panicula;
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Ciclo da emergéncia a 80 % da floragao (FLR80; dias) — leitura direta no
campo quando 80 % das plantas na parcela estavam na fase de antese;

Numero de graos por panicula (GRPAN) — determinado em 20 paniculas
coletadas ao acaso dentro da area util da parcela, na fase de maturacéo;

Esterilidade de espiguetas (STESP, %) — na mesma amostra de avaliagéo do
carater anterior contou-se também o numero de espiguetas estéreis e a
porcentagem foi calculada pela féormula: STESP (%) = [n° espiguetas
estéreis / (n° espiguetas estéreis + n° de graos cheios) ] x 100;

Manchas nas glumas (MCHGL) - avaliagao visual das manchas causadas
pela presenga de fungos saprdfitas, que desenvolvem uma coloragéo escura
na superficie das glumas, com notas de 0 a 9, conforme escala ilustrada do
CIAT (1984).

Massa de 1000 graos (MMGR; g) — massa dos graos cheios, com 13 % de
umidade, obtidos na avaliacdo de GRPAN e os dados convertidos para 1000
graos;

Rendimento de graos inteiros (GRINT; %) — massa de gréos inteiros apos o
beneficiamento em engenho de prova, marca SUZUKI, numa amostra de
100 g de arroz com casca limpo e seco;

Comprimento do grdao (CMPGR; mm) — média do comprimento de 10 gréos
descascados e polidos, medido com paquimetro digital;

indice de centro branco nos grios (CBGR) — determinado nas amostras de
graos inteiros apos o beneficiamento, com notas de 0 a 5, conforme
metodologia descrita pelo CIAT (1989).

3.1.3. Analises estatisticas

Foram realizadas as analises de variancia individual e conjunta para os
dois locais (Cachoeirinha e Santa Vitéria do Palmar), considerando os efeitos
das familias como aleatérios e os efeitos de locais como fixos. Os esquemas
das analises de variancia individual e conjunta, com as respectivas esperancas
dos quadrados meédios, sdo apresentados nas Tabelas 3 e 4. Para realizacao
da analise conjunta, foi testada a homogeneidade das variancias dos erros
experimentais pelo método do F maximo de Hartley (1950), apud Cruz et al.
(1997).
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Na analise individual por local (Tabela 3), a decomposicéo da fonte de
variagdo tratamento em familias e testemunhas, foi feita através de duas
analises de variancia auxiliares, sendo uma para cada fator, tomando-se os
dados das médias ajustadas. Como essas anadlises foram feitas com as
médias, multiplicou-se as respectivas somas de quadrados (SQ) de familias e
de testemunhas pelo niumero de repeticdes (r), cujos resultados foram inseridos
na Tabela 3.

Na analise conjunta de locais, as decomposi¢cdes das fontes de variagao
tratamentos (familias, testemunhas e familias vs. testemunhas) e da interagao
tratamentos x locais (familias x locais, testemunhas x locais e familias vs.
testemunhas x locais) foram feitas através de analises de variancia auxiliares,
com as médias ajustadas de cada fator, considerando como repeticbes os
locais e como delineamento o de blocos ao acaso, conforme descrito em
Vencovsky et al. (1992). Para o caso de familias, por exemplo, tomou-se as
médias ajustadas de familias nos dois locais e fez-se uma analise de variancia
considerando local como repeticdo no delineamento de blocos ao acaso. A SQ
de familias da analise auxiliar multiplicado por r corresponde a SQ de familias
da analise conjunta e a SQ do erro da andlise auxiliar multiplicado por r
corresponde a SQ da interagao familias x locais. O mesmo procedimento foi
feito para o caso das testemunhas. A SQ da interagdo triplice familias vs.
testemunhas x locais foi calculada com auxilio de uma terceira andlise de
variancia, tomando-se a média geral ajustada de familias e testemunhas dentro
de cada local. Neste caso, a SQ do erro multiplicado pela média harménica do
numero de informagdes de cada dado corresponde a SQ da interagao triplice.

Para calculo da média harmonica utilizou-se a férmula abaixo:

On=1/%{[1/(Nram - r)] + [1/(Nrest . r)]} = 23,33
Sendo:
On = média harmoénica
Nram = numero de familias (140)
Ntest = numero de testemunhas (4)

r = numero de repeti¢des (3)
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TABELA 3. Esquema da analise de variancia individual por local do latice triplo
12 x 12, com o fator tratamento composto de 140 familias e quatro
testemunhas. UFRGS, 2002.

FV GL QM
Repeticbes r-1=2 QM;
Blocos/repeti¢cdes r(k-1) = 33 QM
Tratamentos K%1 =143 QM3
- Familias' f—1=139 QM,
- Testemunhas’ t—1=3 QMs
Erro efetivo (k-1)(rk-k-1) = 253 QMg
Total tr—1=431

%
Calculado através de analise de variancia auxiliar, utilizando as médias
ajustadas.

TABELA 4. Esquema da analise de variancia conjunta de locais com as
respectivas esperangas dos quadrados médios, para o desenho
latice triplo 12 x 12, com 144 tratamentos e em dois locais. UFRGS,

2002.

FV GL Qm F E(QM)
Repeticao/local l.(r-1) =4 QM; QM4/QM1,
Bloco/rep/local r.l.(b-1) = 66 QM;  QM./QM1,
Locais -1 =1 QM3 QM3+QMqo/

QM,+QMsg

Tratamentos t-1 =143 QM; QM4/QMiy 6%+ r.l.c%
- Familias (Fam.)' f-1 =139 QMs QMs/QM12 %+ rl.o?
- Testemunhas (Test.)' te-1=3 QMs QMs/QM1;
- Familias vs test.’ 1 QM; QM7/QM;,
Tratamentos x locais t=1)(1-1)=143 QMs QMg/QM12 &%+ (I/-1).r.c%
- Familias x locais’ (F-1)(-1) =139 QMg QMo/QM12 &% + (I/-1).r.c%
- Test. x locais’ (te-1)(-1)=3  QMio QM1o/QM1;
- Fam. vs test. x locais’ 1 QM1 QM+4/QM1;
Erro efetivo médio Diferenca = 506 QM1 6%

TOTAL l.t.r— 1 =863

ajustadas.

Os caracteres manchas nas glumas e indice de centro branco nos graos
tiveram seus dados transformados pela raiz quadrada e o carater comprimento
dos graos pelo logaritmo neperiano, seguindo a interpretacédo da analise dos
residuos e de regressdo dos dados originais, usando o aplicativo estatistico
Statistical Analysis System (SAS Institute, 2000).
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3.1.4. Estimativas dos parametros genéticos
O termo parametro é utilizado para designar as constantes
caracteristicas de uma populagao, particularmente média e variancia, sendo a
estimativa dessas constantes um dos principais objetivos da inferéncia
estatistica (Morais, 1992). Com base na analise de variancia conjunta dos dois

locais determinaram-se o0s seguintes parametros genéticos:

Variancia do erro efetivo (o%) — corresponde ao quadrado médio do erro
efetivo médio (QM+;) da Tabela 4;

Variancia fenotipica média entre as familias (6p) — calculada com base no
quadrado médio de familias (QMs) pela formula:
cp=QMs/r. |
Sendo :
r = numero de repetigdes;

| = nUmero de locais.

Variancia genotipica entre as familias (czg) — calculada com base na
esperanga do quadrado médio de familias (QMs) conforme férmula

abaixo:
625 = (QMs — QMyz) / 1.l

Coeficiente de variagao genética (CV¢g %) — Este parametro é a razéo entre o
desvio padrdo genético e a médias das familias, conforme a formula
abaixo:

CVs (%) = o9/ Oram

Sendo:

o4 = desvio padréo genético (raiz quadrada da cszg)

Oram = média ajustada das familias
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indice de variacdo (b) — é o quociente da divisdo entre o coeficiente de
variagdo genético e o coeficiente de variagdo experimental, conforme
expressao abaixo:

b = CVg/ CVexp.

Herdabilidade (h?) — a herdabilidade no sentido amplo na média das familias é
a razao entre a variancia genotipica e a variancia fenotipica média entre
as familias, conforme formula abaixo:

h? (%) = 6%/ o * 100

Correlacées fenotipicas (rs), ambientais (r,) e genotipicas (rg) entre dois
caracteres — As correlagdes entre dois caracteres foram calculadas pela
formula:

r=COVcicy) / [6%cn * o%c]™

Onde:

COV(c1,c2) = Covariancia entre os caracteres C1 e Cy;

o%c1y = variancia do carater Cy;

6% c2) = variancia do carater Co.

A covariancia entre dois caracteres Ci e C, é calculada, conforme
descrito por Vencovsky et al. (1992), com o auxilio da analise da variancia do
somatorio dos dois caracteres (Cq + Cy), além da analise independente de Cq e
C,, seguindo o modelo estatistico da analise conjunta mostrado na Tabela 4.
Os produtos médios associados as familias e ao erro efetivo médio, sdo iguais
as covariancias fenotipicas e residuais entre os dois caracteres e sao
calculados pelas formulas:

PMeamct:c2) = COVEamcric2) = [07ramci+c2) - GoFAMCt) - G FAMc2)] /2

PMe(ctic2) = COVecrcz) = [0e(ct+c2) - G7e(ct) - Ooe(c2)] /2

Onde:

PMramc1:c2) = produto meédio associado a familias entre C4 e Cy;

PMe(c1,c2) = produto médio associado ao erro efetivo médio entre C e

Co;
Com base nos produtos médios ou covariancias acima calcularam-se as

correlagdes definidas pelas formulas:
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Correlagao fenotipica (rf):

rr = PMramct:c2) / [0%Famict) - C’ZFA'\’KCZ)]”2

Correlagdo ambiental (r,):

ra = PMeccico) / [6%(ct) - 02ec2)] ™

Correlacao genotipica (rg);
fg = ogctica) ! [6°g(c1) - o°gcal
Sendo:
Og(c1.c2) = covariancia genotipica entre os caracteres Cq e C, que, por
sua vez, é definida por:
ogc1:c2) = [PMramc1ic2) - PMecric)] /1. |
o%gc1) € G°gc2) SA0 as variancias genotipicas de Cy e C, conforme ja

definido no item variancia genotipica.

3.1.5. Decomposigao da interagao familias x locais

Essa decomposicdo auxilia no entendimento da natureza da interagéo
familias x locais, podendo ser simples (componente A) ou complexa
(componente B). A componente A representa a variagdo entre as familias
dentro de cada local, e a componente B € devida a falta de correlagcédo entre as
médias das familias de um local para outro. A equacao necessaria para esta
decomposicdo foi derivada de Cockerham (1963), apud Vencovsky et al.

(1992), conforme segue:

QMeavx = V% . [(QMeamL1)"? — (QMeami2) 212 + (1 = rLac2) - (QMeamL1 - QMEami2)

— _
—~ ~~ ~ —

QMeamx. = A (simples) + B (complexa)

Onde:
QMeamx. = quadrado médio da interacdo familias x locais, calculado na
analise conjunta dos dados (QMg da Tabela 4);
QMeam1 € QMeam2 = quadrados médios referentes as familias nas

analises individuais dos locais 1 e 2 (QM4 da Tabela 3);
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riz = correlagdo entre as médias ajustadas das familias de um local

para o outro.

3.1.6. Ganho esperado pela selegao (Gs)

O ganho genético para qualquer carater de interesse pode ser alcangado
pela selegcao direta ou indireta. A selecao direta é aquela em que pratica-se a
avaliacdo e selegao diretamente no carater de interesse e a indireta é aquela
em que quantifica-se o ganho genético alcangado no carater de interesse ou
principal através da selecdo no carater secundario. Neste caso, o carater

secundario deve apresentar correlagdo genotipica com o carater principal.

3.1.6.1. Selec¢ao direta no carater (Gsd)

O ganho esperado pela selegéo direta depende do diferencial de selegao
aplicado e da herdabilidade do carater principal (x), conforme féormula abaixo:

Gsdy = dsy . h%

Onde:

Gsdy = ganho esperado pela seleg¢ao direta no carater principal (x);

dsyx = diferencial de selegao no carater principal (x);

dsx = Orams) — Oramoo) (Média das familias selecionadas menos a média

original das familias);

h?, = herdabilidade do carater principal (x).

3.1.6.2. Selegao indireta no carater (Gsi)
O ganho esperado pela selecéao indireta é calculado pela férmula baixo:
Gsix(y) = dsyy) . h%
Onde:
Gsixy) = ganho esperado no carater principal (x) quando a selegéo é
praticada no carater secundario (y);
dsxy) = diferencial de selecdo indireto no carater principal (x), que é
obtido em fungcdo da média do carater daqueles individuos cuja
superioridade foi evidenciada com base no outro carater (y) sobre

o qual se pratica a selecao direta.
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O ganho por selegao também pode ser expresso em porcentagem sobre
a média original das familias:
Gs (%) = [(ds . h?) / Oramo)]. 100
Ou ainda, por ano, considerando neste caso que o ciclo de selecao
recorrente é completado em dois anos (Figura 2):
Gsa (%) = {[(ds . h?) / Oram(o)]. 100} / 2

3.1.7. Ganhos esperados pela sele¢ao através do indice classico de Smith

(1936) e Hazel (1943)

O indice de selecao caracteriza-se por combinar as informacdes de mais
de um carater em apenas um indice (numero) para cada familia, neste caso,
praticando-se a selecao sobre os valores do indice e avaliando-se as respostas
indiretas esperadas nos caracteres originais.

l=b1*Cy+by*Co+ ...+ b,*C,
Onde:
b, = coeficiente de regressao multipla do n-ésimo carater;

C, = fendtipo do n-ésimo carater.

Na férmula acima, os valores de b sdo calculados de maneira a
maximizar a correlagao entre o valor do indice e o valor genético agregado da
familia, sendo este ultimo definido pela formula:

H=ei1"g1+ex"g2+...+te,"gn
Onde:
en = valor econémico relativo do carater;

gn = valor genético do carater

Os b’s foram calculados por:
b=F'".G.W
Sendo:
b = vetor dos coeficientes de regressdo multipla;
F' = inversa da matriz de variancias e covariancias fenotipicas entre os
caracteres;
G = matriz de variancias e covariancias genotipicas entre os caracteres;

W = vetor de valores relativos dos caracteres.
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O esquema abaixo demonstra a forma do calculo matricial:

N 4 )
bi) ("o OF(12) - oram) " (%9 Og(1:2) - Sg(tin) Wi
b OF@21) O F@) - OF@2n) Og(21) O'g@2) - Og(2n) Wo
bn OF(:1) OFm2) - O F(n) Oginit)  Og(n2) - Og(n) Wi,

NN ’ AN o O N
Onde:

Gzp(n) = variancia fenotipica do carater Cy;
op(1:2) = covariancia fenotipica entre os caracteres C e Cy;
czg(n) = variancia genotipica do carater Cy;

Ogy(1;2) = covariancia genotipica entre os caracteres Cq e Co.

Os pesos ou valores relativos adotados neste trabalho para construgao
do indice foram: REND (10), ESTAT (1), STESP (5), FLR80 (1), GRPAN (2) e
GRINT (1). Estes pesos foram estabelecidos segundo o critério de importancia
relativa de cada carater, com base na experiéncia em pesquisa com arroz
irrigado.

Todas as analises de variancia foram realizadas no programa estatistico
Statistical Analysis System (SAS Institute, 2000), pelo procedimento GLM
(Modelos Lineares Generalizados). Os ganhos esperados pela selecédo e o

indice classico foram calculados no programa GENES (Cruz, 2001a).
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3.2. Estudo 2 - Divergéncia genética entre os genitores estimada através
de marcadores microssatélites e frequéncias alélicas estimadas na

populagcdo CNA 11 original e observadas nas familias Sy,

3.2.1. Germoplasma utilizado

As linhagens e as cultivares incluidas neste estudo foram os genitores
das populagdes CNA 1 e CNA 11, conforme relagdo mostrada na Tabela 2.
Deve-se considerar que a populagdo CNA 1 foi utilizada como doadora do gene
de macho-esterilidade (msms) e plantas dessa populagdo foram cruzadas em
um esquema rotativo com as cultivares ou linhagens listadas na Tabela 1 para
formar a populagdo CNA 11.

As familias Sy, analisadas a nivel molecular foram as mesmas
empregadas no estudo 1, porém o numero foi reduzido de 140 para 133
familias, de modo a conciliar a realizacdo das analises em dois géis de
poliacrilamida junto com os 25 genitores. Sete familias foram excluidas ao

acaso.

3.2.2. Extragdao do DNA

As sementes foram previamente desinfectadas através da submersao
por um minuto em alcool 95 % para quebra da tensao superficial e trés minutos
em solug¢ao de hipoclorito de sodio 7 a 9 %. A seguir foram lavadas em agua
destilada e aproximadamente 100 sementes foram colocadas em placas de
Petri contendo papel filtro umedecido com uma solug¢ao fungicida (Triadimenol,
40,5 pg i. a. L"). As placas de Petri foram incubadas em estufa com
temperatura de 25°C para germinagdo das sementes. Apds o periodo de cinco
a sete dias, foi feito o corte do coleoptilo e da primeira folha de 40 plantulas por
familia, tendo ambos o comprimento de 10 a 20 mm, para trituragdo em
nitrogénio liquido e posterior extracdo do DNA, conforme metodologia descrita
por Nelson (1993).

3.2.3. Analise com marcadores microssatélites

Neste trabalho foram utilizados 22 primers selecionados do estudo

realizado por Chen et al. (1997). Para se obter uma amostra representativa do
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genoma, utilizou-se pelo menos um loco por cromossomo, identificado por um
par de primers. A relagdo dos locos de microssatélites (primers) utilizados
encontra-se na Tabela 5.

A amplificacdo do DNA foi realizada em termociclador MJ Research
PTC-100™, programado para 1 ciclo a 94° C por 5 minutos seguidos por 35
ciclos a 94° C por 1 minuto, 55° C - 61° C (conforme constituicdo de
nucleotideos dos primers) por 1 minuto, 72° C por 2 minutos e 72° C por 5
minutos para a extensao final. A temperatura de anelamento usada foi a média
da temperatura de anelamento de cada primer (forward e reverse), calculada
conforme a composi¢ao das bases puricas (adenina e guanina) e pirimidicas
(citosina e timina), pela formula abaixo:

Ta=2.2(AT)+4.3(CG)
Sendo:

T, = temperatura de anelamento (° C);

2.(AT) = somatério das bases adenina e timina;

2(CG) = somatoério das bases citosina e guanina.

O volume final da reagédo de PCR foi de 13 pl, contendo 50 ng de DNA
gendmico, 400 uM de dNTP mix, tamp&o 1 X (20 mM de Tris-HCI com pH 8,0 e
50 mM de KCI), 1,5 mM de MgCl,, 0,2 uM de cada primer (forward e reverse) e
uma unidade da enzima Taq DNA polimerase.

Os produtos das amplificagbes foram separados por eletroforese em gel
desnaturante de poliacrilamida 5 % e a revelacéao foi feita com nitrato de prata,
conforme metodologia descrita por Promega Corporation (1986).

Todos os alelos receberam um escore quanto a presenca (nota 1) e

auséncia (nota 0).
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TABELA 5. Locos de microssatélites utilizados na analise dos 25 genitores das
populacdes CNA 1 e CNA 11, sequéncia dos primers, localizagao
cromossbmica (CRM), temperatura de anelamento (TA; °C),
tamanho dos alelos na cultivar IR 36 (TAM; pb), numero de
repeticbes perfeitas (NRP) e conteudo de informacéo de

polimorfismo !PICZ. UFRGS, 2002.

Locos Seqiiéncia dos primersI CRM TA TAM NRP PIC

RM55 F5CCGTCGCCGTAGTAGAGAAGS’ 3 60 226 17 0,64
R5'TCCCGGTTATTTTAAGGCG3'

RM81 F5GAGTGCTTGTGCAAGATCCA3’ 1,3 59 110 10
R5'CTTCTTCACTCATGCAGTTC3’

RM202 F5'CAGATTGGAGATGAAGTCCTCCS 11 62 189 30
R5'CCAGCAAGCATGTCAATGTAS’

RM206 F5CCCATGCGTTTAACTATTCTS’ 11 59 147 21 0,88
R5'CGTTCCATCGATCCGTATGGS'

RM207 F5CCATTCGTGAGAAGATCTGA3' 2 61 118 25 0,84
R5'CACCTCATCCTCGTAACGCC3'

RM210 F5TCACATTCGGTGGCATTG3’ 8 57 140 23 0,86
R5'CGAGGATGGTTGTTCACTTGS’

RM212 F5CCACTTTCAGCTACTACCAG3’ 1 61 136 24 0,72
R5'CACCCATTTGTCTCTCATTATGS’

RM219 F5CGTCGGATGATGTAAAGCCTS’ 9 58 202 17 0,85
R5'CATATCGGCATTCGCCTG3’

RM220 F5GGAAGGTAACTGTTTCCAAC3 1 58 127 17 0,62
R5'GAAATGCTTCCCACATGTCT3'

RM222 F5CTTAAATGGGCCACATGCG3' 10 58 213 18 0,76
R5'CAAAGCTTCCGGCCAAAAGS’

RM223 F5'GAGTGAGCTTGGGCTGAAACS’ 8 61 165 25 0,77
R5'GAGGCAAGTCTTGGCACTGS’

RM225 F5TGCCCATATGGTCTGGATG3’ 6 58 140 18 0,77
R5'GAAAGTGGATCAGGAAGGCS’

RM232 F5CCGGTATCCTTCGATATTGC3' 3 60 158 24 0,78
R5'CCGACTTTTCCTCCTGACG3’

RM233 F5'CCAAATGAACCTACATGTTG3’ 25 57 162 20
R5'GCATTGCAGACAGCTATTGA3’

RM234 F5ACAGTATCCAAGGCCCTGGS’ 7 61 156 25 0,83
R5'CACGTGAGACAAAGACGGAG3’

RM235 F5AGAAGCTAGGGCTAACGAAC3 12 61 124 24 0,81
R5TCACCTGGTCAGCCTCTTTCS’

RM239 F5TACAAAATGCTGGGTACCCC3’ 10 61 144 5 0,46
R5'ACATATGGGACCCACCTGTC3’

RM241  F5GAGCCAAATAAGATCGCTGA3Z’ 4 58 138 31 0,68
R5TGCAAGCAGCAGATTTAGTG3’

RM242 F5GGCCAACGTGTGTATGTCTC3 9 61 225 26 0,81
R5TATATGCCAAGACGGATGGGS’

RM247 F5TAGTGCCGATCGATGTAACGS’ 12 58 131 16 0,84
R5'CATATGGTTTTGACAAAGCG3’

RM249 F5GGCGTAAAGGTTTTGCATGTS’ 5 59 121 14 0,78
R5'ATGATGCCATGAAGGTCAGC3’

RM261 F5CTACTTCTCCCCTTGTGTCG3’ 4 61 125 8 0,70
R5TGTACCATCGCCAAATCTCC3

. I A - T

F = forward; R = reverse; --- dado nao disponivel. Fonte: Chen et al., 1997.
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3.2.4. Frequéncias alélicas estimadas na populagao CNA 11 e observadas
nas familias Sy,

As frequéncias alélicas estimadas na populagdo original, isto €, na
populacdo obtida apds os trés ciclos de recombinagao, foram calculadas
ponderando a participagao relativa de cada genitor na sintese da populagao
CNA 11 (Tabela 2). Para isto foram considerados os alelos presentes em cada
genitor e multiplicado pela sua respectiva participagao relativa.

As frequéncias alélicas observadas para as 133 familias So.. que foram
submetidas a analise molecular e para as 50 e 10 melhores familias
selecionadas pelo critério de rendimento de graos foram calculadas com base

nos alelos presentes em cada loco.

3.2.5. Analise estatistica

A similaridade genética entre cada par de gendtipos, com base nos
marcadores microssatélites, foi feita pelo coeficiente de Jaccard utilizando-se o
moédulo SIMQUAL do pacote estatistico NT-SYS PC (Rohlf, 2000). O
dendrograma dos gendtipos foi realizado com base na matriz de similaridade
com os coeficientes de Jaccard, através do critério de analise UPGMA
(Unweighthed Pair-Group Method, Arithmetic Average) e da fungdo SAHN,
ambos utilizando também o programa NT-SYS PC. Para avaliar a consisténcia
dos dendrogramas foi feita a analise de bootstrap com o programa
computacional Bood (Coelho, 2002). Os numeros colocados nos nés do
dendrograma representam a porcentagem de vezes que o0 respectivo

agrupamento ocorreu.
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Estudo 1 — Avaliagao dos parametros genéticos da populagao CNA

11 e ganhos esperados pela selegao

4.1.1. Avaliagcao dos parametros genéticos da populagcao CNA 11

Os resumos das analises de variancia conjunta para os dez caracteres
mostram a existéncia de diferengas significativas (P<0,01) para a maioria das
fontes de variagdo (Tabela 6). O fator local foi significativo para todos os
caracteres. Em Cachoeirinha foram observadas maiores médias para REND,
FLR80, GRPAN, MMGR e GRINT (Tabela 7). A STESP foi mais elevada em
Santa Vitoria do Palmar, com média de 41,5 %, sendo 6,1 pontos porcentuais
maior do que a média de Cachoeirinha. A ocorréncia de temperaturas mais
baixas em Santa Vitéria do Palmar nos meses de fevereiro e margo de 2000
(Apéndice 3), periodo em que as plantas se encontravam no estadio
reprodutivo, pode ter contribuido para aumentar a STESP neste local. O indice
de centro branco nos graos também foi maior em Santa Vitéria do Palmar.

Os efeitos de familias e da interagao familias x locais foram significativos
para todas as variaveis, demonstrando ampla variabilidade fenotipica dos
genotipos estudados e também comportamento diferenciado de um local para
outro (Tabela 6). Se por um lado o efeito de familias indica a possibilidade de
obtencdo de ganhos genéticos pela selecdo para todos os caracteres, a
significAncia da interagdo familias x locais pode dificultar o processo de
selecdo, considerando que as melhores familias em um local ndo s&o
necessariamente as melhores no outro local.

Os contrastes familias vs testemunhas foram significativos somente para
REND, STESP, GRPAN, MMGR e CBGR, mostrando que as médias ajustadas
das familias se diferenciaram das médias ajustadas das testemunhas para

estes caracteres (Tabela 6). Para o carater REND, a média das familias (614 g
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parcela”) correspondeu & apenas 58 % da média das testemunhas (1.054 g
parcela™) (Tabela 7) e a amplitude de variacdo foi de 244 a 1.289 g parcela™
(Apéndice 1). Estes dados mostram que as familias avaliadas apresentam
média de REND relativamente baixa, mas, por outro lado, a variabilidade
genética € bastante ampla, considerando que as cinco melhores familias
apresentam REND igual ou superior a média das testemunhas (Apéndice 1).

Os caracteres STESP e GRPAN s&o correlacionados e devem ser
analisados conjuntamente. As familias Sp., apresentaram maior média de
STESP (38,8 %) e menor média de GRPAN (54 graos por panicula) do que as
médias das testemunhas, que foram 26,1 % e 72 graos por panicula (Tabela
7). A amplitude de variagdo das médias das familias para o carater STESP foi
de 21,2 a 73,0 % e a testemunha com melhor desempenho foi a cultivar INIA
TACUARI, com 17,5 % (Apéndice 1). Para o carater GRPAN também se
observou que as melhores familias tiveram desempenho inferior ao da melhor
testemunha. Estes dois componentes podem ser considerados como o0s
principais responsaveis para explicar a baixa média de REND das familias.

As familias mostraram maior média da MMGR (25,6 g) comparado a
média das testemunhas (24,1 g). Por outro lado, a qualidade dos graos,
avaliada pelo carater CBGR, foi inferior nas familias, com nota média de 2,2,
enquanto as testemunhas apresentaram média de 1,2 (Tabela 7).

Nao houve diferengas significativas entre as médias das familias Sp.» e
das testemunhas para os caracteres ESTAT, FLR80, MCHGL, GRINT e
CMPGR (Tabela 6). Isto mostra que as familias avaliadas apresentam estatura
de planta e ciclo adequados e que o tamanho do grdo e o rendimento de graos
inteiros estdo de acordo com o exigido pelo mercado brasileiro de arroz. O
comportamento destas variaveis pode ter sido consequéncia das eficientes
selegdes realizadas nas etapas de sintese e na avaliagdo da populagéo original
em Pelotas e em Santa Vitéria do Palmar, na safra 1998/99.

As interacbes familias x locais e testemunhas x locais mostraram
resultados diferentes para cinco dos dez caracteres avaliados. Enquanto a
primeira foi significativa para todos os caracteres, a segunda ndo o foi para
FLR80, STESP, GRPAN, GRINT e CMPGR (Tabela 6). Isto significa que, para

estas variaveis, as quatro cultivares testemunhas tiveram o mesmo
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TABELA 6. Resumo das analises de variancia conjunta para os caracteres rendimento de graos (REND), estatura de planta
(ESTAT), ciclo até a floragdao (FLR80), esterilidade de espiguetas (STESP), numero de graos por panicula (GRPAN),
manchas nas glumas (MCHGL), massa de mil grdos (MMGR), rendimento de graos inteiros (GRINT), comprimento do
grao (CMPGR) e indice de centro branco nos graos (CBGR), referentes aos experimentos realizados em Cachoeirinha
e em Santa Vitoria do Palmar, RS, estacido de crescimento 1999/2000. UFRGS, 2002.

Fontes de variagéao Quadrados médios e significancia pelo teste de F’

GL REND ESTAT FLR80 STESP GRPAN MCHGL? MMGR GRINT CMPGR® CBGR?

Repeticéo/local 4 644443**  3052,77** 157,98" 1635,64* 4648,37** 1,090** 10,94**  119,01** 0,0050™ 0,0900™
Bloco/rep/local 66 18150* 67,82 10,66™  156,97** 262,86**  0,203** 2,77 18,80  0,0026™ 0,0456™
Locais 1 57121390** 52776,57** 9331,87** 8138,81** 4919,62** 3,662** 376,30 155,43** 0,0354** 9,0026**
Tratamentos 143 217976**  361,53** 180,82** 329,46** 488,13 0,436** 10,84* 67,10  0,0158* 0,3239**
- Familias (Fam.) 139 213654** 406,69 200,30** 345,44* 498,19**  0,444** 11,02**  71,47** 0,0173* 0,3315**
- Testemunhas (Test.) 3 71568** 96,13"™  58,20**  307,81* 1243,90** 1,186**  24,74**  64,60* 0,0001™ 0,0500™
- Familias vs test. 1 750226**  118,74™  21,61™  62524* 1266,93** 0,103™ 8,95* 21,33"™  0,0000™ 0,7058**
Tratamentos x locais 143 41453** 92,28"  25,12**  134,95** 255,88**  0,186™ 3,54** 21,44**  0,0028™ 0,0900**
- Familias x locais 139 38703** 98,89**  27,23**  149,47* 274,07**  0,192** 3,80** 23,62**  0,0029* 0,0929**
- Test. x locais 3 74830** 110,06*  20,50™ 93,08™  104,70™ 0,625 6,46* 21,59"  0,0032™ 0,3637**
- Fam. vs test. X locais 1 888215** 457,85  92,20** 10,55™ 1703,29** 0,140™ 8,561* 12,60  0,0246** 0,5249**
Erro efetivo médio 506 12446 38,14 9,25 96,96 174,98 0,130 2,15 13,59 0,0024 0,0473
TOTAL 863

*

* * = significativo a 1 % e 5 %, respectivamente; ™ = n&o significativo. © Analise da variancia realizada com dados transformados pela raiz quadrada;
® Analise da variancia realizada com dados transformados pelo logaritmo neperiano.
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TABELA 7. Estimativas dos parametros genéticos de 140 familias Sp.» derivadas da populagao de selegao recorrente de arroz CNA
11 e quatro testemunhas para os caracteres rendimento de graos (REND), estatura de planta (ESTAT), ciclo até a
floragdo (FLR80), esterilidade de espiguetas (STESP), numero de graos por panicula (GRPAN), manchas nas glumas
(MCHGL), massa de mil graos (MMGR), rendimento de graos inteiros (GRINT), comprimento do grdo (CMPGR) e
indice de centro branco nos graos (CBGR), referentes aos experimentos realizados em Cachoeirinha (L1) e em Santa
Vitéria do Palmar (L2), RS, estacgao de crescimento 1999/2000. UFRGS, 2002.

Parametros Caracteres > 3 2
REND ESTAT FLR80 STESP GRPAN MCHGL® MMGR GRINT CMPGR® CBGR
(g parc.”) (cm) (dias) (%) (n°) (nota 0-9) (9) (%) (mm)  (nota 0-5)
OFAMLA " 883,4 85,1 88,0 35,3 56,6 2,1 26,2 56,6 6,6 1,9
OramL2" 369,4 93,0 81,4 41,5 51,8 2,4 24,9 55,7 6,7 2,5
0GERAL 626,7 77,3 84,7 38,4 54,2 2,2 25,6 56,2 6,7 2,2
OFam’ 614,4 85,3 84,8 38,8 53,7 2,2 25,6 56,1 6,7 2,2
OresT! 1053,6 79,8 82,4 26,1 71,7 2,0 241 58,4 6,7 1,2
CVexp (%) 17,8 7,2 3,6 25,6 24,4 25,4 5,7 6,6 2,6 15,1
o%p 35609 67,8 33,4 57,6 83,0 0,074 1,84 11,86 0,0029 0,055
0% 33535 61,4 31,8 41,4 53,9 0,052 1,48 9,60 0,0025 0,047
h? (%) 94,2 90,6 95,4 71,9 64,9 70,7 80,5 80,9 86,3 85,7
CVq (%) 29,8 9,2 6,7 16,6 13,7 16,1 4.8 5,5 2,6 15,0
B 1,7 1,3 1,8 0,6 0,6 0,6 0,8 0,8 1,0 1,0

Médias ajustadas pelo método dos quadrados minimos usando o comando LSMEANS do SAS (SAS Institute Inc., 2000). © Andlise da variancia realizada
com dados transformados pela raiz quadrada; > Analise da variancia realizada com dados transformados pelo logaritmo neperiano.
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comportamento nos dois locais. Deve-se lembrar que o numero de familias é
muito superior ao numero de testemunhas e que as familias sdo formadas por
um conjunto de gendtipos, com divergéncia genética em muitos locos e com
maior heterozigosidade que as cultivares, o que pode contribuir para a
significancia da interagdo com o ambiente. De qualquer modo, pela importancia
da interagcdo, cabe ao melhorista avaliar sua magnitude e significancia,
quantificar seus efeitos sobre as técnicas de melhoramento e estratégias de
difusdo de tecnologia e fornecer subsidios que possibilitem adotar
procedimentos para sua minimizacao (Cruz et al., 1997).

Os coeficientes de variagdo experimentais (Tabela 7) mostram uma
precisdo aceitavel para todas as determinagdes, sendo mais altos para STESP
(25,6 %), MCHGL (25,4 %) e GRPAN (24,4 %), que sao caracteres que foram
avaliados na amostra de 20 paniculas coletadas ao acaso dentro de cada
parcela. O coeficiente de variagdo para REND (17,8 %) esta de acordo com o
tipo de ensaio realizado, que envolve grande numero de gendtipos e tamanho
reduzido das parcelas. Em trabalhos similares, Rangel et al. (1998a) e Rangel
et al. (1998b), trabalhando com as populagdes CNA 1, CNA-IRAT 4 e CNA-
IRAT P, obtiveram coeficientes da variagao para o carater rendimento de graos
que ficaram entre 17 e 26 %. Cordeiro (2001) avaliou varias familias nas
geragdes Syp.2 € So:3, em dois locais, e obteve coeficiente de variagao de 11,3 %
para rendimento de graos.

As estimativas das variancias genotipicas (cszg) e das herdabilidades (h?)
foram altas, confirmando que grande parte da variabilidade fenotipica é devida
a variagao no genotipo (Tabela 7). Os valores de herdabilidade ficaram entre
64,9 % (GRPAN) e 954 % (FLR80). Isto confere também boa precisdo de
selecéo pelo fendtipo, ja que a raiz quadrada da herdabilidade indica a preciséo
da selegao (Falconer, 1989).

Para REND, a h? obtida foi de 94,2 %, estando de acordo com os
valores citados em trabalhos similares. Por exemplo, Cordeiro (2001) encontrou
valores de herdabilidade que variaram de 85,6 % a 97,2 % na avaliacdo de
familias provenientes da populagdo CNA 5, em duas geragdes (So2 € Sp:3) €
com diferentes numeros de intercruzamentos. Rangel et al. (1998a) e Rangel et

al. (1998b) encontraram valores mais baixos, ficando na amplitude de 49,9 % a
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74,0 %. Morais (1992) encontrou valores de h? entre familias de 27,8 % a 68,7
%.

O coeficiente de herdabilidade € uma propriedade da populagdo em
estudo e reflete o grau de variabilidade genética entre as unidades de
avaliacao. A principal funcdo da herdabilidade € o seu papel preditivo, que
expressa a confiabilidade do valor fenotipico como estimador do valor
genotipico (Falconer, 1989). Neste caso, como é o primeiro ciclo de selegdo na
populacdo CNA 11 denota-se ampla variabilidade genética entre as familias. A
medida que o processo de selecao e recombinagao das familias superiores vai
se processando, a variancia genotipica vai diminuindo (Geraldi et al., 2000),
reduzindo, por conseguinte, a herdabilidade.

O coeficiente de variagdo genético (CVy) e o indice de variagéo (b) s&o
também indicativos da possibilidade de obter-se ganhos por selegdo. Os
valores mais altos do CVy foram para os caracteres REND (29,8 %), STESP
(16,6 %), GRPAN (13,7 %), MCHGL (16,1 %) e CBGR (15,0 %) (Tabela 7).
Rodrigues et al. (1998) encontraram valores similares de CVy para os
caracteres rendimento de graos (20,5 %), brusone na folha (11,7 %), estatura
de planta (13,2 %), numero de espiguetas por panicula (11,1 %) e porcentagem
de gréos cheios (9,3 %). Os valores elevados dos CVy's indicam que a
populagao avaliada apresenta alta variabilidade genética e que ha possibilidade
de serem obtidos ganhos significativos para os caracteres citados acima por
meio da selegdo das melhores plantas Sp.1 com base na avaliagao das familias
So:2.

O indice de variagédo quantifica a proporgao da variabilidade genética em
relacdo a variabilidade ambiental (Vencovsky, 1987) e valores iguais ou
maiores do que a unidade indicam uma situacao favoravel para selegao. Neste
trabalho, os valores de b foram superiores a unidade para REND (1,7), ESTAT
(1,3), FLR80 (1,8) e CMPGR (1,0). Associando as informagdes dos CVy's e dos
valores de b pode-se inferir que todos os caracteres avaliados, exceto MMGR e
GRINT, tém possibilidades de progresso genético expressivo através da
selecdo. N&o obstante, se for considerado ainda os valores de h?, que também
foram altos para MMGR e GRINT, pode-se concluir que todos os caracteres

podem ser melhorados na populagcdo CNA 11.
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4.1.2. Correlagoes fenotipicas, ambientais e genotipicas entre rendimento
de graos e os demais caracteres

O rendimento de grdos € um dos caracteres mais importantes em
qualquer programa de melhoramento de plantas e, por isso, o estudo das
correlagcdes com outros caracteres pode ser util no processo de selecdo. Para
avaliagdo do rendimento de grdos € necessario a realizacdo de ensaios
especificos, o que demanda maior quantidade de sementes, maior espaco
fisico, mais trabalho e maiores custos.

A identificacdo de varidveis associadas geneticamente com o
rendimento de gréos pode contribuir no trabalho de selecdo. Neste sentido,
foram determinadas as correlagdes fenotipicas, ambientais e genotipicas entre
o rendimento de graos e os outros nove caracteres estudados (Tabela 8).

As variaveis MCHGL, MMGR, CMPGR e CBGR nao apresentaram
correlagdes significativas com o REND e, portanto, ndo serao incluidas nos
métodos de selegcdo que serdo discutidos mais adiante neste trabalho. A
ESTAT, FLR80, STESP, GRPAN e GRINT mostraram correlacdes fenotipicas e
genotipicas significativas com o REND, sendo as trés primeiras negativas e as
duas ultimas positivas (Tabela 8). Isto significa que as familias com maior
rendimento de grdos possuem plantas com menor estatura, menor ciclo, menor
esterilidade de espiguetas, maior numero de gréos por panicula e maior
rendimento de graos inteiros apdés o beneficio. Estes resultados estdo de
acordo com os obtidos por Rangel et al. (1998b) e Rodrigues et al. (1998),
destacando-se nos trés trabalhos, incluindo esse, que as correlagdes
genotipicas foram sempre negativas entre o rendimento de grdos e os
caracteres estatura de planta e ciclo até a floragao.

Com base nos resultados da Tabela 8 e exercitando a possibilidade de
selecdo indireta para REND, as melhores alternativas seriam a selegéo através
de ESTAT, STESP e GRPAN, que apresentaram as correlagbes genotipicas
mais altas. Deve-se considerar ainda que STESP e GRPAN também sao
altamente correlacionadas (ry = -0,754**, dado ndo apresentado), considerando
que dentro de uma mesma panicula a medida que um aumenta o outro diminui.
Deste modo, o melhorista podera fazer uma opcéo entre esses dois caracteres
(STESP e GRPAN), devendo usar apenas um como critério de selegao, tanto

por razdes de praticidade como por fundamentos estatisticos.
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TABELA 8. Correlacbes fenotipicas, ambientais e genotipicas entre

rendimento de gréos e demais variaveis avaliadas. UFRGS, 2002.

Correlagoes

Caracteres
Fenotipicas Ambientais Genotipicas
Estatura de planta (ESTAT) -0,536* 0,080™  -0,587**
Ciclo até a floracdo (FLR80) -0,275** -0,177* -0,281**
Esterilidade de espiguetas (STESP) -0,591** -0,157"™  -0,693**
Numero de gréaos por panicula (GRPAN) 0,613* 0,134" 0,760**
Manchas nas glumas (MCHGL) -0,029" -0,093"™  -0,021"
Massa de 1000 graos (MMGR) 0,024" 0,055" 0,021™
Rendimento de gréos inteiros (GRINT) 0,232** 0,022"  0,263**
Comprimento do grdo (CMPGR) -0,036"™ 0,001™  -0,040™

indice de centro branco nos graos (CBGR)  0,091™ 0,005™ 0,101

t0,01:139) = 0,217; t(0,05;139) = 0,165.

4.1.3. Decomposicgao da interagao familias x locais para o rendimento de
graos
Para calculo desta decomposi¢cao foram necessarios os valores dos
quadrados médios (QM) de familias (analise individual) e da interagéo familias
x locais (analise conjunta) e a correlagéo entre as médias das familias do local

1 com as do local 2, conforme segue:

QMeramx. = 38.703 (Tabela 6);
QMeamt = 155.333 (Apéndice 2);
QMeamz = 97.024 (Apéndice 2);

rLie = 0,71255** (dado ndo mostrado).

Substituindo-se os dados acima na equacao abaixo, obtém-se:
QMeamx = % . [(QMeam1)"? = (QMeam2) 2T + (1 = riai2) - (QMeamt - QMeamz)

38.703 = 3.414 + 35.289

100 =8,82 + 91,18

100 = A + B (simples + complexa)
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A componente B, chamada de complexa, € a mais importante neste
trabalho e representa 91,2 % do total do quadrado médio da interagéo familias
x locais. A outra componente (A), denominada de simples, é devida apenas as
diferencas na variabilidade entre familias dentro dos locais. Neste estudo, o
componente A contribui com apenas 8,8 % do total da interagcdo. Estes
resultados confirmam a dificuldade de selecdo de familias superiores para
ambos os locais simultaneamente. Em outras palavras, as melhores familias
em um local ndo coincidem integralmente com as melhores familias no outro

local.

4.1.4. Ganhos esperados pela selegao direta para rendimento de graos

Os ganhos esperados pela selecdo dependem da herdabilidade do
carater, da intensidade de selecdo e dos critérios a serem adotados. Neste
estudo, trabalhou-se com trés critérios de selegcdo: a) baseado na média de
REND dos dois locais; b) na média de REND do local 1 e, c) na média de
REND do local 2. Também estimou-se o ganho esperado com duas
intensidades de selecado: i = 7,1 % (10 familias selecionadas) e i = 35,7 % (50
familias selecionadas).

As simulagbes realizadas consideraram sempre os ganhos diretos no
critério empregado e indireto nos outros dois critérios para efeito de
comparacgao (Tabela 9). Os ganhos esperados para REND foram altos quando
foram selecionadas 10 familias e diminuiram a medida que a intensidade de
selegcdo decresceu para 50 familias. Os melhores resultados foram observados
quando a selecgao foi feita de forma independente para cada local, mostrando
ganhos esperados de 51,5 % e de 112,1 %, respectivamente em Cachoeirinha
e em Santa Vitéria do Palmar. Este comportamento confirmou a interagcao do
tipo complexa para familias x locais, mostrada no item anterior. Também deve-
se considerar que 0s maiores ganhos porcentuais obtidos em Santa Vitéria do
Palmar estao associados a uma média de REND mais baixa (Tabela 7).

Considerando a idéia de extragcao de linhagens para desenvolvimento de
novas cultivares, a alternativa mais eficiente, neste caso, seria a escolha das
dez melhores familias em cada local, seguindo as préximas geragbes até
familias S,.7, conforme preconizado por Rangel et al. (1997), nos respectivos

locais. Obviamente, os outros caracteres também devem ser
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TABELA 9. Ganhos esperados para rendimento de graos com base em trés
critérios e em duas intensidades de selegdo direta no carater (Local
1 = Cachoeirinha, RS; Local 2 = Santa Vitéria do Palmar, RS).

UFRGS, 2002.
Intensidade Ganhos esperados (%)
Critérios de selegao de selecgao Na média Nolocal1 No local 2
(%) dos 2 locais

Selecao pela média dos 7,14 65,7 50,3 102,6
dois locais

Selecao pela média do 7,14 63,1 51,5 90,8
local 1

Selecao pela média do 7,14 62,3 41,4 112,1
local 2

Selecao pela média dos 35,7 30,3 24,8 43,3
dois locais

Selecao pela média do 35,7 28,6 26,2 34,3
local 1

Selecao pela média do 35,7 26,6 17,7 47,9
local 2

considerados na selecdo de plantas dentro e entre as familias até o
lancamento de uma nova cultivar.

Para escolha das melhores plantas Sp.4 para recombinagdo e assim
gerar um novo ciclo de selegao recorrente, que também é uma das prioridades
deste trabalho, a estratégia seria completamente diferente. Neste caso, deve-
se trabalhar com uma intensidade de selecdo menor, de modo a utilizar um
numero efetivo (Ne) que mantenha variabilidade genética disponivel para os
proximos ciclos de selecdo. Neste trabalho foram avaliadas somente 140
familias Sp» e optou-se por simular a escolha das 50 melhores para
recombinagao, o que corresponde a uma intensidade de selecao de 35,7 %.

Retornando a discussao dos resultados de REND, para fins de selecao
das melhores familias para a etapa de recombinagao o critério que melhor se
enquadra é a selegcdo pela média dos dois locais, considerando que a
populacdo melhorada deve reunir alelos de adaptacdo mais ampla.

A eficiéncia de seleg¢do pela média (ESng), para o caso de selegdo das

50 melhores familias, € dada pela equacao abaixo:

ESma = [(24,8 % + 43,4 % )/ (26,2 % + 47,9 % )] . 100 = 92,0 %
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O resultado acima indica que a eficiéncia da sele¢cao pela média dos
dois locais foi de 92,0 % do que seria obtido se o critério fosse a selegao das
melhores familias em cada local, sendo um valor perfeitamente adequado ao
programa de seleg¢ao recorrente.

O ganho esperado com a selegao das 50 melhores familias, pelo critério
da média, foi de 30,3 % para um ciclo completo de selegdo, o que corresponde
a 15,15% por ano (Gsa), ja que o ciclo se processa em dois anos. Este
resultado é superior ao Gsa encontrado por Morais (1992) com a populagao
CNA-IRAT 4/0/3 (7,24 %); por Rangel et al. (1998b) com as populagées CNA-
IRAT 4PR (4,9 %) e CNA-IRAT 4ME (6,0 %); por Rodrigues et al. (1998) com a
populagdo CNA 1 (12 %); e por Rangel et al. (1998a) com as populagdes CNA-
1/0/1 (4,6 %), CNA-1/1/1 (3,4 %), CNA-IRAT 4/2/1 (3,1 %) e CNA-IRAT P/2/2
(8,8 %).

Os resultados deste trabalho devem ser interpretados com o devido
cuidado com os seguintes aspectos: a) este é o primeiro ciclo de selegéo
recorrente apds a sintese da populagdgo CNA 11; b) a média de REND das
familias avaliadas ainda é muito baixa (614 g parcela” = 3.072 kg ha™, vide
Tabela 7); c) a semeadura dos ensaios foi deliberadamente fora da época
recomendada pela pesquisa, de modo a forgcar a pressao de frio no final do

ciclo, contribuindo assim para aumentar a variancia e diminuir a média.

4.1.5. Ganhos esperados pela seleg¢ao direta para rendimento de graos e
indireta para os demais caracteres

Para efeito de simplificacdo dos modelos de selecao, a partir deste ponto
sera considerado apenas como critério de selecao as médias das familias nos
dois locais para todos os caracteres. Serdo também consideradas apenas as
variaveis que apresentaram correlagées genotipicas significativas com REND,
que foram ESTAT, FLR80, STESP, GRPAN e GRINT.

O ganho estimado para REND com a selecao direta das 10 melhores
familias para este carater foi de 404 g parcela™ (65,7 % em relacdo a média
original) (Tabela 10). Neste caso, a média das 10 familias selecionadas (as 10
primeiras listadas no Apéndice 1), que foi de 1.043 g parcela™, é similar a
média das testemunhas (1.054 g parcela™). Isto mostra que ja no primeiro ciclo

de selecao foram obtidas plantas com potencial produtivo similar as das
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TABELA 10. Estimativa dos ganhos esperados pela selecdo direta no
rendimento de gréos e esterilidade de espiguetas e indireta nos
demais caracteres, e baseada no indice classico de selecao,
expressas em valor (Gs) e em porcentagem da média (Gs %),
referentes aos caracteres rendimento de grdaos (REND; g /
parcela), estatura de planta (ESTAT,; cm), ciclo até a floragao
(FLR8O; dias), esterilidade de espiguetas (STESP; %), numero de
graos por panicula (GRPAN) e rendimento de gréos inteiros
(GRINT; %), empregando-se duas intensidades de selegdo (i =

7,14 % ei=35,7%). UFRGS, 2002.

Caracte- Selecao direta Selecao direta  Selegao através do
ristica para REND para STESP indice classico
Gs Gs % Gs Gs % Gs Gs %

Selecao de 10 familias (i = 7,14 %)
REND 403,9 65,7 212,3 34,6 403,7 65,7
ESTAT -8,2 -9,6 -4.4 -5,2 -8,7 -10,2
STESP -5,3 -13,7 -9,0 -23,3 -5,1 -13,2
FLR80 -2,5 -3,0 0,14 -0,16 -1,3 -1,5
GRPAN 7,2 13,4 6,3 11,7 7.4 13,7
GRINT 0,7 1,2 -0,02 -0,03 1,4 2,6
|Ganho total| 427,8 106,6 232,2 75,0 427,6 106,9
ES’ Ren) (100) 52,7 100,0
ES? (canho total) (100) 70,4 100,3
Selec¢ao de 50 familias (i = 5,7 %)
REND 186,2 30,3 109,6 17,8 185,8 30,2
ESTAT -3,8 -4,5 -3,3 -3,9 -4,3 -5,1
STESP -3,4 -8,9 -5,4 -14,0 -3,2 -8,3
FLR80 -1,8 -2,1 -1,8 -2,2 -2,1 -2,4
GRPAN 4.1 7,7 4.4 8,3 4.1 7,6
GRINT 0,5 1,0 0,6 1,0 0,6 1,1
|Ganho total] 199,8 54,5 1251 47,2 200,1 54,7
ES’ (renp) (100) 58,8 99,7
ES? (canho total) (100) 86,6 100,4

P
Eficiéncia da selegéo para o carater REND comparado com o GS (%) obtido com a selegéo

direta para REND; ? Eficiéncia da selegdo para o |ganho total| comparado com o |GS total| (%)

obtido com a selegao direta para REND.

cultivares testemunhas ou até superior, como no caso da familia 128, com
1.289 g parcela™ (Apéndice 1).

De maneira indireta houve ganhos para os demais caracteres,
acumulando um ganho total, em médulo, de 106,6 %. As variaveis que tiveram
STESP

porcentuais) e FLR80 (-2,5 dias), enquanto que GRPAN (7,2 grdos panicula™)

suas médias reduzidas foram ESTAT (-8,2 cm), (-5,3 pontos

e GRINT (0,7 ponto porcentual) tiveram suas médias incrementadas (Tabela 8).
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O mesmo comportamento foi observado quando foram selecionadas as
50 melhores familias, porém com a consequiente redugdo no ganho total para
54,5 %. As dire¢cdes das mudancas nas meédias dos caracteres como resultado
do processo seletivo estdo perfeitamente de acordo com o desejado pelos
melhoristas de arroz, considerando que se buscam plantas com maior
produgdo de graos, maior rendimento de gréos inteiros e menores estatura,

ciclo e esterilidade de espiguetas.

4.1.6. Ganhos esperados pela selegcdo direta para esterilidade de

espiguetas e indireta para os demais caracteres

Um dos critérios para a selecdo de plantas tolerantes ao frio tem sido a
escolha com base na menor esterilidade de espiguetas, considerando que é
um carater facilmente visualizado no campo e que apresenta correlagdo com
este estresse abidtico (Yoshida, 1981; Mackill et al., 1996). No programa de
selecdo recorrente para tolerancia ao frio adotado pelo CNPAF (Rangel et al.,
2000) a selecao de plantas macho-férteis dentro da populagao base, cultivada
em local com ocorréncia de frio, é feita com base no critério de esterilidade de
espiguetas. Como a selegdo é feita em plantas individuais, ndo é possivel
medir-se diretamente o rendimento de grdos neste momento. Este carater &
quantificado na geragao de avaliagcédo das familias Sy... Dessa forma, espera-se
que a STESP seja um bom critério de selegcéo, o que foi confirmado pela alta
correlagao genotipica com o rendimento de graos (rg = -0,693**) (Tabela 8).

Considerando os aspectos acima, neste trabalho foram feitas simulagdes
de selecdo direta para STESP, com duas intensidades de selegéo (7,15 % e
35,7 %), e foram estimados os efeitos indiretos para os outros cinco caracteres
em estudo. Deve-se mencionar que neste caso ndo ha interesse em substituir a
selecdo direta no REND pela indireta através de STESP, mas sim verificar as
consequéncias para REND em funcdo do critério de selecdo pela STESP e,
assim, inferir a precisdo ou a eficiéncia do que é realizado na fase de selecéo
de plantas individuais.

Com a selegao das 10 melhores familias, considerando como critério a
reducdo na STESP, houve decréscimo de 9,0 pontos porcentuais na média das
familias selecionadas em comparagcédo com a média original (Tabela 10). De

forma indireta houve ganhos genéticos para REND, ESTAT e GRPAN, mas em
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menor magnitude do que no caso da selecao direta para REND. Por exemplo,
a propria variavel REND mostrou ganho de 212 g parcela™ (Tabela 10), o que
representa apenas 52,7 % do obtido na situacdo anterior. Também observou-
se que as mudancgas nas médias de FLR80 e GRINT foram insignificantes.

A reducao na intensidade de selegdo para 50 familias causou uma
sensivel melhora no desempenho médio dos seis caracteres comparados com
a selecgao direta para REND. O REND das familias selecionadas correspondeu
a 58,8 % do REND com a selegédo direta para este carater e o ganho total
passou de 70,4 % na situagao anterior para 86,6 % neste caso (Tabela 10).

Neste estudo a média de STESP das familias Sy, foi de 38,8 % (Tabela
7) e a amplitude ficou entre 21,2 % e 73,0 % (Apéndice 1). Trés fatores, sendo
um ambiental e dois genéticos, contribuiram para a ampla variabilidade neste
carater. Como fator ambiental destaca-se a influéncia do frio no estadio
reprodutivo, principalmente em Santa Vitéria do Palmar, onde a média de
STESP foi de 6,1 pontos porcentuais maior do que em Cachoeirinha (Tabela
7). O estadio reprodutivo do arroz ocorreu nos meses de fevereiro e margo de
2000, onde houveram 27 e 39 dias com temperaturas minimas inferiores a 18
°C, respectivamente para Cachoeirinha e para Santa Vitéria do Palmar
(Apéndice 3).

Do ponto de vista genético deve-se considerar a presenga do gene de
macho-esterilidade (msms), que ainda esta segregando nas familias Sp.2, na
frequéncia esperada de 0,17, considerando que foram selecionadas plantas
Msms na geragao Sy., estas sofreram uma autofecundacgéo e as plantas msms
foram eliminadas na geracgéo Sy.1, tendo na geragao Sy a seguinte proporgao:
0,50 MsMs, 0,33 Msms e 0,17 msms. As plantas msms ndo sao totalmente
estéreis porque podem receber pélen das plantas macho-férteis ao redor, mas
a esterilidade pode ser maior. O segundo aspecto € a incompatibilidade
genética proporcionada pelo cruzamento de gendtipos dos grupos indica e
japbnica, que compdem os genitores das populagdes CNA 1 e CNA 11 (Tabela
2).

Considerando os aspectos relacionados acima e os dados obtidos com a
selecao direta e indireta para os seis caracteres através de STESP, que na
intensidade de selegao de 50 familias mostrou eficiéncia de 86,6 %, confirma-

se a viabilidade de uso deste critério para selecao para tolerancia ao frio em
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arroz irrigado. A questao decisiva para sucesso do programa de melhoramento
para tolerdncia ao frio € a regularidade e uniformidade da ocorréncia de
temperaturas baixas, de modo que as plantas selecionadas tenham atributos
genéticos superiores para o carater e ndo sejam resultantes do escape do

estresse do frio em fungao das variagdes climaticas.

4.1.7. Ganhos esperados pela selegao através do indice classico de Smith

(1936) e Hazel (1943) para seis caracteres

A vantagem da utilizagao do indice classico de selegao é a possibilidade
de operar a selecdo simultaneamente para varios caracteres, que sao
ponderadas por pesos econémicos definidos pelo melhorista. Este método &
especialmente valido quando a selecéo direta em um carater induz a mudancgas
indesejaveis em outros.

Os ganhos esperados pela selecdo através do indice classico foram
extremamente similares aos obtidos com a selegcédo direta para REND, tanto
para 10 como para 50 familias selecionadas (Tabela 10). As provaveis causas
dessa coincidéncia sdo as altas correlagbes genotipicas existentes entre o
REND e as variaveis ESTAT, STESP e GRPAN. Também deve-se considerar o
fato de que as mudancas nas médias dos caracteres com a sele¢cao baseada
em um unico critério foram sempre na dire¢do desejada, conforme apresentado
nos modelos anteriores, o que reduz ou elimina as vantagens da utilizagao do
indice classico.

Comparando as familias selecionadas pelo critério de selecdo direta
para REND com as familias selecionadas através do indice classico, houve
diferengca em apenas uma familia, tanto na intensidade de 10 quanto na de 50
familias escolhidas. Isto vem a confirmar os resultados similares obtidos com
os dois modelos de sele¢cdo. A mesma comparagao com a seleg¢ao direta para
STESP, houve coincidéncia em apenas 30 % e 58 % das familias
selecionadas, respectivamente, para as pressoes de selegcdo de 10 e 50
familias.

Com base nos resultados apresentados neste trabalho, a selecao
recorrente € um método alternativo para o melhoramento do arroz, permitindo a
ampliagdo da base genética e a melhoria de varios caracteres simultaneamente

através do processo ciclico de selegdo e recombinagao. Por outro lado, este
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método é mais elaborado e exige ensaios de avaliacdo de rendimento em
geragdes precoces, demandando mais trabalho e tempo para completar um
ciclo de selegcédo, 0 que necessariamente exige duas geracgdes por ano. O seu
emprego deve ser para caracteres quantitativos, tais como rendimento de
graos, resisténcia duravel a doencas e tolerancia ao frio, que sao mais dificeis
de serem melhorados pelos métodos convencionais.

Apesar da pressuposi¢cao de que tenha havido ganho para tolerancia ao
frio na populacéo a ser recombinada com base na informagado das melhores
familias avaliadas em Cachoeirinha e em Santa Vitéria do Palmar, na estagao
de crescimento 1999/2000, e considerando ainda que estas familias foram
derivadas da selecdo de plantas que foram submetidas a um determinado
estresse de frio em Pelotas e em Santa Vitéria do Palmar, na estacdo de
crescimento 1998/1999, ndo se tem dados suficientes para uma concluséo
definitiva sobre este assunto. Para medir o ganho genético para tolerancia ao
frio sugere-se a realizagdo de um experimento comparando a populagao
original com a populagdo melhorada, adotando-se uma metodologia eficiente

de avaliagao da reacao ao frio.
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4.2. Estudo 2 - Divergéncia genética entre os genitores estimada através
de marcadores microssatélites e frequéncias alélicas estimadas na

populacdao CNA 11 original e observadas nas familias Sy,

4.2.1. Divergéncia genética entre os genitores da populagdo CNA 11
estimada através de marcadores microssatélites

As analises com marcadores microssatélites foram realizadas com 22
pares de primers, que amplificaram um total de 126 alelos (fragmentos de
DNA), com média de 5,73 alelos por loco (Tabelas 5 e 11). Todos os primers
foram polimérficos nos gendtipos estudados, incluindo os genitores das
populacdes CNA 1 e CNA 11 e as familias Sp.», sendo que o loco de
microssatélite RM235 foi o mais polimérfico, com 9 alelos. Em trabalhos
similares Lopes (2002) e Ni et al. (2002) encontraram média de 5,6 e 6,8 alelos
por loco, respectivamente. O grau de polimorfismo depende do numero de
genotipos estudados, da distancia genética entre eles e da informatividade do
loco (PIC). A Figura 3 mostra a variagdo alélica encontrada no loco de
microssatélite RM212 para os 25 genitores da populagdo CNA 11. O alelo 124
pb foi caracteristico dos gendétipos da subespécie japdnica e os demais alelos
estavam presentes nos genaotipos da subespécie indica.

As estimativas de similaridade genética (SG), calculadas com os dados
dos marcadores microssatélites e através do coeficiente de Jaccard, mostram
que a média geral foi de 0,19 + 0,15 (Tabela 12). A amplitude de variagao de
SG foi de 0,00 a 0,71. A cultivar CICA 8 foi, a0 mesmo tempo, a mais distante
geneticamente dos gendtipos BLUEBELLE e CL SEL. 251, com SG = 0,00, e a
mais proxima da linhagem CNA 3887, com SG = 0,71 (Tabela 12).

Os gendtipos foram agrupados, com base nos dados dos coeficientes de
similaridade genética da Tabela 12 e através do critério de anadlise UPGMA,
formando um dendrograma mostrado na Figura 4. Tomou-se a média de SG
como critério de separagdo dos grupos, obtendo-se assim trés grupos
claramente destacados.

O primeiro grupo foi formado por 14 gendtipos pertencentes ao grupo
indica, incluindo as cultivares BR-IRGA 409, CICA 8 e JAVAE, que sdo
atualmente cultivadas em diferentes regides do Brasil, e a cultivar IR 36
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TABELA 11. Locos de microssatélites, denominacdo dos alelos, numero de

alelos amplificados (NAA), frequéncias alélicas (F,) estimadas na
populagdo CNA 11 original e observadas nas 133 familias So.,
nas 50 (50 M) e nas dez (10 M) melhores familias selecionadas
pelo critério do rendimento de graos. UFRGS, 2002. Continua

Locos Alelos NAA F, estimadas F. observadas
(pb) napop.CNA11  fFam. s, 50 M 10 M
RM55 218 4 0.02 0.00 0.00 0.00
230 0.44 0.66 0.65 0.67
236 0.31 0.03 0.04 0.06
239 0.23 0.30 0.31 0.28
RMS81 114 4 0.35 -—- -—-
120 0.37 - -—-
124 0.09 - -
129 0.19 -—- -—-
RM202 164 5 0.33 0.14 0.09 0.05
167 0.09 0.13 0.13 0.05
178 0.14 0.02 0.01 0.00
186 0.35 0.60 0.64 0.90
188 0.08 0.11 0.13 0.00
RM206 137 9 0.02 0.15 0.17 0.20
144 0.14 0.00 0.00 0.00
147 0.13 0.11 0.16 0.25
148 0.06 0.01 0.00 0.00
151 0.04 0.29 0.23 0.25
161 0.13 0.05 0.02 0.00
171 0.00 0.01 0.01 0.00
178 0.47 0.35 0.39 0.25
200 0.02 0.01 0.01 0.05
RM207 118 5 0.41 0.19 0.15 0.00
124 0.21 0.05 0.04 0.05
136 0.27 0.46 0.49 0.45
140 0.00 0.09 0.08 0.10
152 0.11 0.22 0.23 0.40
RM210 147 7 0.21 0.12 0.07 0.00
153 0.13 0.03 0.03 0.00
159 0.02 0.00 0.00 0.00
161 0.23 0.07 0.12 0.10
163 0.34 0.76 0.76 0.80
166 0.02 0.01 0.00 0.00
169 0.06 0.01 0.02 0.10
RM212 119 4 0.06 0.20 0.17 0.05
122 0.02 0.02 0.00 0.00
124 0.55 0.21 0.15 0.10
147 0.37 0.57 0.69 0.85
RM219 189 7 0.10 0.05 0.05 0.00
192 0.30 0.11 0.07 0.05
196 0.06 0.03 0.05 0.05
197 0.13 0.01 0.00 0.00
203 0.08 0.08 0.04 0.05
210 0.06 0.18 0.20 0.35
218 0.27 0.54 0.60 0.50
RM220 109 5 0.43 0.27 0.19 0.15
114 0.01 0.02 0.00 0.00
129 0.44 0.67 0.77 0.75
131 0.00 0.04 0.04 0.10

136 0.13 0.01 0.00 0.00
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TABELA 11. Locos de microssatélites ... Continuagao
Alelos F, estimadas F. observadas
rocos (pb) NARV nabop.CNA1T Tpams.  som 10M
RM222 200 6 0.56 0.31 0.30 0.10
207 0.08 0.12 0.14 0.05
215 0.26 0.45 0.48 0.76
218 0.06 0.04 0.04 0.00
225 0.02 0.04 0.02 0.05
233 0.03 0.04 0.03 0.05
RM223 154 7 0.40 0.16 0.13 0.10
156 0.14 0.09 0.08 0.00
160 0.00 0.00 0.00 0.00
162 0.02 0.00 0.00 0.00
163 0.40 0.73 0.77 0.90
167 0.00 0.00 0.00 0.00
172 0.05 0.01 0.02 0.00
RM225 122 5 0.02 0.02 0.01 0.00
135 0.16 0.24 0.25 0.20
144 0.32 0.28 0.28 0.20
145 0.08 0.03 0.04 0.05
148 0.42 0.43 0.41 0.55
RM232 144 7 0.06 0.00 0.00 0.00
146 0.02 0.01 0.00 0.00
154 0.15 0.22 0.25 0.25
161 0.06 0.00 0.00 0.00
164 0.39 0.61 0.53 0.56
165 0.31 0.13 0.16 0.00
168 0.02 0.04 0.06 0.19
RM233 149 6 0.22
150 0.31 - -
153 0.23 - -
155 0.03 --- -
157 0.10
173 0.12
RM234 143 6 0.06 0.00 0.00 0.00
147 0.43 0.39 0.19 0.65
152 0.02 0.01 0.00 0.00
165 0.38 0.51 0.16 0.35
167 0.1 0.00 0.00 0.00
174 0.00 0.09 0.03 0.00
RM235 95 9 0.22 0.23 0.22 0.14
102 0.27 0.09 0.07 0.10
105 0.06 0.06 0.08 0.10
119 0.07 0.08 0.06 0.10
132 0.02 0.09 0.10 0.05
138 0.06 0.00 0.00 0.00
144 0.23 0.42 0.47 0.52
148 0.01 0.00 0.00 0.00
150 0.06 0.02 0.01 0.00
RM239 154 4 0.14 0.07 0.09 0.15
155 0.49 0.25 0.23 0.05
156 0.21 0.36 0.32 0.20
158 0.16 0.33 0.36 0.60
RM241 134 4 0.48 0.40 0.40 0.70
137 0.33 0.34 0.42 0.20
144 0.16 0.17 0.12 0.10

146 0.03 0.09 0.06 0.00
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TABELA 11. Locos de microssatélites ... Continuagao
Alelos F, estimadas F. observadas
rocos (pb) NARV nabop.CNA1T Tpams.  som 10M
RM242 108 4 016 0.07 0.06 0.10
200 0.41 0.24 0.21 0.15
206 0.14 0.30 0.37 0.50
210 0.30 0.38 0.36 0.25
RM247 138 7 0.05 0.03 0.03 0.00
142 0.29 0.41 0.43 0.60
144 0.06 0.08 0.08 0.05
147 0.02 0.00 0.00 0.00
158 0.06 0.00 0.00 0.00
162 0.20 0.07 0.07 0.10
172 0.32 0.40 0.40 0.25
RM249 124 6 0.24 0.19 0.19 0.10
127 0.13 0.09 0.08 0.00
129 0.20 0.31 0.36 0.40
131 0.31 0.39 0.35 0.50
134 0.06 0.02 0.01 0.00
149 0.06 0.00 0.01 0.00
RM261 131 5 0.02 0.18 0.17 0.30
132 0.55 0.23 0.32 0.35
134 0.34 0.48 0.43 0.35
136 0.06 0.03 0.02 0.00
141 0.03 0.08 0.06 0.00
Média 573 0,17 0,17 0,17

-—- Primers que amplificam em dois cromossomos e por isto ndo foi possivel distinguir os

homozigotos dos heterozigotos.

(msms), que é a doadora do gene de macho-esterilidade. Este agrupamento
estd de acordo com os dados obtidos por Schmidt et al. (1997), que
trabalharam com marcadores do tipo RAPD, identificados como especificos
para os grupos indica e jap0Onica através de BSA (Bulked Segregant Analysis),
exceto a cultivar JAVAE, que foi considerada como intermedidria entre os dois
grupos. Por outro lado, Ferreira et al. (2000) avaliaram 111 gendtipos do Banco
Ativo de Germoplasma do CNPAF, também com marcadores do tipo RAPD,
onde estava incluida a cultivar JAVAE, tendo esta agrupado junto com as
indicas. As cultivares BR-IRGA 409, CICA 8 e ELONI foram também
analisadas por Lopes (2002) e ha concordéncia com os resultados obtidos
neste trabalho, isto €, todas as trés cultivares agruparam junto com as indicas.
Os gendtipos mais proximos foram CICA 8 e CNA 3887 (SG = 0,71), que
apresentam a cultivar Tetep como genitor comum (Tabela 2), seguido por UPR
103.18.1.2 e CL SEL. 694-1 (SG = 0,55), que também possuem um ancestral
comum (IR 8), e BR-IRGA 409 e BG 90-2 (SG = 0,53), ambas derivadas de

cruzamentos envolvendo linhagens do IRRI (/nternational Rice Research
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FIGURA 3. Variagdo alélica para o loco de microssatélite RM212
(cromossomo 1) entre os 25 genitores (I = indica, J = japbnica) da
populacédo CNA 11, analisado em gel de poliacrilamida e corado
com nitrato de prata. UFRGS, 2002.

Institute, Filipinas), tendo como ancestrais comuns PETA, CINA e LATI SAIL

(Tous et al., 1991). Destacou-se, ainda, o agrupamento entre CNA 3848 e

IR 36 (SG = 0,52), sendo a segunda um dos genitores da primeira (Tabela 2). A

similaridade genética meédia entre os pares de gendtipos da subespécie indica

foi de 0,33 + 0,10. As principais caracteristicas dos gendtipos incluidos neste
grupo sao alto afilhamento, alto potencial de produgao, gréos do tipo longo-fino

e fontes de resisténcia a doencgas e de tolerancia a toxidez por ferro.

O segundo grupo foi formado pelas cultivares e linhagens da subespécie

japébnica tropical (Figura 4), conforme classificagao proposta por Mackill (1995).
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TABELA 12. Matriz de similaridade genética dos 25 genitores (I = indica, J = japOnica) da populacdo de selegao recorrente de
arroz irrigado CNA 11 obtida pelo coeficiente de Jaccard para os dados dos marcadores microssatélites. UFRGS,

2002.
Genotipos 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
1.BR-IRGA409 (1)
2.BG-90-2 (1) 0,53
3.CICA 8 (I) 0,45 0,39
4.CNA-3887 (1) 0,50 0,39 0,71
5.CNA-3815 (1) 0,34 0,36 0,47 0,38

6.UPR-103.18.1.2(]) 043 0,45 0,39 043 0,32
7.CL-SEL-694-1(I) 0,32 0,34 0,32 0,32 0,30 0,55

8.JAVAE (1) 0,40 0,31 0,36 044 0,33 0,34 0,25

9.CNA-6860 (1) 025 0,23 0,39 0,39 032 0,30 0,31 0,42

10.IRI-342 (1) 0,39 0,38 0,35 0,31 0,18 0,37 0,31 0,27 0,26

11.CNA-3848 (1) 0,44 0,38 048 048 0,30 042 0,32 035 0,28 0,38

12.IR-36(msms) (I) 0,23 0,27 0,32 0,26 0,14 0,21 0,16 0,19 0,24 0,24 0,52
13.NANICAO (1) 0,41 0,24 033 0,23 0,27 025 023 0,26 0,25 0,31 0,29 0,23
14.ELONI (1) 0,25 0,30 0,25 0,22 0,20 0,30 0,38 0,21 0,27 0,17 0,31 0,24 0,16

15.BLUEBELLE (J) 0,05 0,10 0,00 0,05 0,02 0,04 0,07 0,04 0,07 005 002 0,04 0,00 0,09

16.CL-SEL-251 (J) 0,07 0,70 0,00 0,07 0,05 0,07 0,09 0,04 0,12 0,05 0,02 0,02 0,02 012 0,69

17.KATY (J) 0,10 0,170 0,05 0,10 0,07 0,12 0,07 0,09 0,07 0,05 0,07 0,02 0,02 0,09 0,52 0,52

18.TACUARI (J) 0,02 0,07 0,02 0,07 0,05 0,02 0,12 0,04 0,11 0,02 0,04 0,07 0,00 0,11 0,36 0,50 0,36

19.CL-44-CA2-16 (J) 0,02 0,05 0,02 0,05 0,02 0,02 0,09 002 0,12 0,07 0,02 0,04 002 0,12 047 0,57 047 0,55

20.CYPRESS (J) 0,04 0,07 0,09 0,12 0,07 0,07 0,04 0,12 0,14 0,05 0,07 0,09 0,02 0,09 045 041 0,32 0,35 0,32

21.L202 (J) 0,02 0,05 0,12 0,12 0,07 0,04 0,07 0,09 0,20 0,07 0,07 0,12 0,04 0,11 0,29 032 0,29 0,44 0,45 0,64
22.cOLOMBIA 1 (J) 0,02 0,07 0,02 0,00 0,07 0,04 0,07 0,07 007 0,05 0,02 0,04 0,05 0,09 029 029 0,22 0,36 029 0,25 0,22
23.FORMOSA (J) 0,04 0,05 0,02 0,02 0,05 0,11 0,07 0,04 0,04 0,02 000 0,04 004 0,04 013 0,98 0,10 0,18 0,10 0,21 0,18 0,18

24 CL-SEL-TY12 (J) 0,07 0,07 0,07 0,09 0,09 0,16 0,09 0,09 0,13 0,07 0,06 0,11 0,07 0,06 0,12 0,17 0,17 023 0,15 0,20 0,23 0,15 0,55
25.CNA-7 (J) 0,21 0,18 0,15 0,21 0,12 0,23 0,20 0,14 0,23 0,15 0,17 0,09 0,09 0,11 0,18 0,22 0,22 021 0,22 0,21 0,28 0,90 0,28 0,37

Média geral: 0,19 Desvio padrdao: 0,15 Valor maximo: 0,71 Valor minimo: 0,00
__________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________]
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FIGURA 4. Dendrograma dos 25 genitores das popula¢des de selecao recorrente de arroz irrigado CNA 1 e CNA 11 para os
dados dos marcadores microssatélites (Os numeros nos nés representam a porcentagem de vezes que o agrupamento
ocorreu pela analise de bootstrap). UFRGS, 2002.
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FIGURA 5. Dendrograma dos 25 genitores da populacao de selegéo recorrente de arroz irrigado CNA 1 e as 10 melhores familias
So2 (MF) no carater rendimento de graos para os dados dos marcadores microssatélites (Os numeros nos nos
representam a porcentagem de vezes que o agrupamento ocorreu pela analise de bootstrap). UFRGS, 2002.
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Exceto as duas linhagens “CL”, todas as demais cultivares ja foram
estudadas e classificadas dentro deste grupo (Mackill, 1995; Maroof et al.,
1997; Ferreira et al., 2000; Lopes, 2002; Ni et al., 2002). As maiores
similaridades dentro deste grupo foram entre BLUEBELLE e CL SEL. 251 (SG
= 0,69) e entre CYPRESS e L 202 (SG = 0,64), todas derivadas dos programas
de melhoramento de arroz irrigado para graos longos nos Estados Unidos e
que mostraram estreita base genética no trabalho de Maroof et al. (1997). As
caracteristicas de maior interesse deste grupo na formagédo das populag¢des
CNA 1 e CNA 11 seriam qualidade de graos, resisténcia a brusone e a bicheira
da raiz e tolerancia ao frio (L 202).

O terceiro grupo foi formado pelas cultivares IAS 12-9 FORMOSA e
BRS BOJURU (denominagcdo comercial da linhagem CL SEL. TY 12) e a
linhagem CNA 7. Este grupo é considerado como japdnica temperada (Mackill,
1995) e, de modo geral, as cultivares mais conhecidas no Brasil possuem
graos curtos, como € o caso das duas citadas acima. A linhagem CNA 7 possui
graos longos, mas esta é resultado do cruzamento com a linhagem IR 665-1-1-
75-3 que, por sua vez, foi originada do cruzamento IR 8 // PETA / BELLE
PATNA, tendo portanto participacdo de gendtipos da subespécie indica, e de
intenso processo de selecao para tipo de grdo. Os gendtipos mais préximos
sao as cultivares IAS 12-9 FORMOSA e CL SEL. TY 12, com SG = 0,55, que
foram inseridas na sintese da populagdao CNA 11 como fontes de tolerancia ao
frio (Tabela 11).

A similaridade genética média entre os gendtipos da subespécie
japbnica, incluindo as tropicais e temperadas, foi de 0,30 + 0,15, sendo similar
a observada para o grupo indica. Varios trabalhos citam que ha maior
variabilidade genética dentro da subespécie indica (Ghareyazie et al., 1995;
Mackill, 1995; Zhang et al., 1996; Cao et al., 1997; Zhu et al., 1998; Sun et al.,
2001; Lopes, 2002) mas, neste caso, a amostragem pode nao ter sido
representativa em fungdo do pequeno numero de gendtipos nos dois
subgrupos japénicas.

Os primers capazes de discriminar corretamente os grupos indica e
japbnica foram o RM212, RM233 e RM261. Neste estudo, o unico alelo
caracteristico da subespécie indica foi o 149 pb do loco RM233. Para os

gendtipos da subespécie japdnica, observou-se dois alelos caracteristicos que
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foram o 124 pb, do loco RM212, e 0 132 pb, do loco RM261. Este ultimo alelo

também foi identificado no trabalho de Lopes (2002), que analisou 38 gendtipos
de arroz, dos quais nove foram comuns a este estudo. Para diferenciacdo dos
grupos japonica tropical e japdnica temperada, foram identificados cinco locos
com poder de discriminagdo: RM55 (alelo 239 pb), RM202 (alelo 178 pb),
RM220 (alelo 109 pb), RM234 (alelo 147 pb) e RM239 (alelo 155 pb).

A diferenciagdo genética entre as subespécies também pode ser
constatada através da média de similaridade entre gendtipos indica x japénica,
que foi de 0,07 + 0,05, calculada com os dados da Tabela 12 ou observado no
nd de unido dos dois grupos na Figura 4. Considerando os dados de
similaridade genética dentro e entre os grupos indica e japbnica, pode-se inferir
que ha ampla variabilidade genética nos genitores que formaram a populagéo
CNA 11. Em outras palavras, ha cerca de 70 % de dissimilaridade dentro de
cada grupo e de 93 % entre grupos. De modo similar, Mackill et al. (1996)
encontraram 36 % de média de polimorfismo dentro da subespécie japbnica e
76 % entre os grupos indica e japbnica, para o caso dos marcadores
microssatélites.

Considerando ainda que os dois caracteres mais importantes neste
trabalho de selegcao recorrente com a populagao CNA 11 sdo rendimento de
graos e tolerancia ao frio, constata-se que o sucesso do primeiro objetivo sera
decorréncia do acumulo de genes favoraveis provenientes dos genodtipos da
subespécie indica e o do segundo do acumulo de genes de origem dos
gendtipos da subespécie japdnica. O grande desafio na continuidade deste
trabalho é vencer as barreiras que dificultam os cruzamentos e a recombinagao
génica entre os dois grupos e implantar uma metodologia eficiente de avaliagéo

de tolerancia ao frio nas populagdes melhoradas a cada ciclo.

4.2.2. Frequéncias alélicas estimadas na populacado CNA 11 original e
observadas nas familias Sy.2
As familias Sp.» foram submetidas a analise molecular para avaliagao
das mudancas nas frequéncias alélicas (F,) e para identificar quais os
genitores que estavam contribuindo com mais alelos para as familias

selecionadas apo6s o primeiro ciclo de selegdo. As médias das frequéncias
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alélicas nos quatro grupos de gendtipos estudados permaneceram estaveis em
0,17 (Tabela 11).

A diversidade génica foi baixa nos genitores da populagdo CNA 11,
sendo que apenas quatro locos mostraram um ou mais gendtipos em
heterozigose (Apéndice 4). Nos locos RM81 e RM233, que amplificaram
fragmentos de DNA em dois cromossomos ao mesmo tempo, nao € possivel
distinguir os heterozigotos e, por esta raz&o, ndo foram considerados nos
calculos das frequéncias alélicas das familias Sp, € das melhores familias
selecionadas.

As variagdes nas freqliéncias alélicas mostraram claramente reducéo da
contribuigdo dos gendtipos da subespécie japdnica a medida que o processo
seletivo avangou. Por exemplo, o alelo 124 pb do loco RM212, presente
exclusivamente nos genoétipos da subespécie japdnica (temperada e tropical),
apresentou F, estimada em 0,55 nos genitores da populagao CNA 11, e as F,
observadas diminuiram para 0,21 nas familias So.,, para 0,15 nas 50 melhores
familias e para 0,10 nas 10 melhores familias (Tabela 11). O mesmo
comportamento foi observado para o alelo 132 pb no loco RM261, que também
foi um alelo exclusivo dos gendtipos de origem japénica.

Em situagdes mais contrastantes, alguns alelos contidos exclusivamente
nos gendtipos da subespécie japdnica temperada (IAS 12-9 FORMOSA, CL
SEL. TY 12 e CNA 7) tiveram suas frequéncias diminuidas ou foram perdidos a
medida que a intensidade de selecado aumentou para apenas 10 familias. Neste
caso encontram-se os alelos 178 pb (loco RM202), 136 pb (loco RM220) e 162
pb (loco RM247). Para o caso das japdnicas tropicais também se observou
reducao nas frequéncias alélicas com o processo seletivo, destacando-se os
alelos 236 pb (RM55), 109 pb (RM220), 154 pb (RM223) e 155 pb (RM239),
que reduziram suas frequéncias de 0,31, 0,43, 0,40 e 0,49 para 0,06, 0,15, 0,10
e 0,05, respectivamente.

No sentido inverso do apresentado no paragrafo anterior, muitos alelos
caracteristicos dos gendtipos da subespécie indica aumentaram a frequéncia
de maneira expressiva, como os alelos 186 pb (RM202) e 147 pb (RM212), que
estdo presentes somente nos gendétipos desse grupo e que aumentaram as F,
de 0,35 e 0,37 para 0,90 e 0,85, respectivamente. A mesma situagdo ocorreu

para trés alelos que estdo presentes nos gendtipos da subespécie indica e na
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cultivar japbnica temperada CNA 7 (163 pb, RM210; 129 pb, RM220; e, 163 pb,
RM223). O fato da cultivar CNA 7 apresentar alelos similares aos da
subespécie indica pode ser atribuido a sua genealogia, como foi visto
anteriormente.

O alelo 131 pb (RM261), que estava presente somente na cultivar
ELONI, com F, estimada em 0,02 na populagédo CNA 11 (Apéndice 4), teve um
comportamento interessante. Este alelo aumentou sua frequéncia para 0,30
nas dez melhores familias Sp, permitindo inferir que este gendtipo possui
atributos favoraveis e que os mesmos foram selecionados contribuiu
significativamente para aumentar o numero de descendentes nas etapas de
cruzamento e recombinagao e que possui caracteristicas mais préximas do que
foi idealizado pelos melhoristas nas etapas de selecio.

Embora o comportamento geral tenha sido de aumentar a frequéncia
dos alelos das cultivares indicas em prejuizo das de origem japdnica, ha casos
em que isto ndo foi confirmado. Por exemplo, o alelo 239 pb (RM55), presente
somente nos gendtipos da subespécie japdnica temperada, permaneceu
estavel nos quatro grupos avaliados (populagdo CNA 11, familias Sop.2, as 50 e
as 10 melhores familias), com valores de 0,23, 0,30, 0,31 e 0,28,
respectivamente. O alelo 172 pb (RM247), pertencente ao grupo japonica
tropical, também teve comportamento similar ao anterior (Tabela 11).

Para se ter uma visdo mais abrangente das alteragcbées nas freqiéncias
alélicas, foram feitas analises de agrupamento das familias selecionadas com
0os genitores da populagdgo CNA 11, sempre considerando como critério de
selegdo o carater rendimento de graos das familias Sp.2. A primeira simulagéo
foi feita com as dez melhores familias So.» (MF) e o resultado € mostrado na
Figura 5. Todas as dez familias agruparam junto com os gendtipos da
subespécie indica e concentraram-se nas proximidades dos genitores BR-
IRGA 409, BG 90-2, CICA 8, CNA 3887 e CNA 3815. Apenas a familia MF111
parece se distanciar um pouco do grupo indica, apresentando cerca de 30 %
de similaridade.

A segunda simulagéo foi feita com a selecdo das 50 melhores familias
So:2, como foi proposto para recombinacdo do segundo ciclo de selegéo
recorrente. A situacdo permaneceu muito similar ao caso anterior,

considerando que apenas a familia MF3, classificada em 23° lugar na ordem
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decrescente de rendimento de grdaos (Apéndice 1), foi agrupada junto com as
japénicas tropicais (Figura ndo apresentada). A ultima simulacao foi feita com
as dez piores familias para o carater rendimento de grédos e novamente todas
agruparam com os genoétipos da subespécie indica (Figura ndo apresentada).

As duas principais hipoteses para explicar este comportamento das
freqUéncias alélicas com que cada grupo esta contribuindo para a populagao
melhorada sdo a incompatibilidade genética entre os grupos e a selegéo para
tipo de planta e tipo de graos que foi feita na populacéo original. Mackill (1995)
discute as dificuldades da realizagdo de cruzamentos entre gendtipos indica e
japoénica devido a esterilidade genética, a segregacdo distorcida e ao
crescimento vegetativo deficiente. Isto provavelmente ocorreu durante o
processo de recombinacdo ao acaso no campo, onde as plantas Sy, macho-
estéreis que receberam pdélen de plantas do outro grupo produziram poucos
graos e as poucas plantas geradas foram eliminadas na fase de selecdo na
populagao original, provavelmente pelo aspecto inferior do desenvolvimento da
planta e pelo tipo de grao inadequado ao mercado do Brasil.

Dois aspectos devem ser considerados a partir das evidéncias
mostradas acima. O primeiro relaciona-se com 0s possiveis mecanismos de
diferenciagdo do arroz nas subespécies indica e japbnica e o segundo
questiona quais as alternativas que devem ser buscadas para lograr éxito na
geragcdo de recombinantes com tolerancia ao frio e com alto rendimento e
qualidade satisfatoria de graos.

Para o primeiro aspecto Matsuo (1997) levanta a seguinte questio:
como as subespécies de arroz indica e japbnica permanecem diferenciadas
sem um suficiente isolamento? As duas subespécies sao cultivadas em mistura
em uma grande area que vai da india, passa pela Indochina e vai até a China,
e varios tipos intermediarios ou recombinados estdo presentes. No caso das
Américas, a maioria das cultivares utilizadas nos Estados Unidos é da
subespécie japbnica, enquanto na faixa tropical o dominio é de cultivares da
subespécie indica. No Uruguai, por exemplo, a cultivar mais plantada (El Paso
144 L) pertence a subespécie indica, mas as demais sdo da subespécie
japonica (INIA TACUARI, INIA CUARO, entre outras).

No estado do Rio Grande do Sul, a cultivar mais plantada é a IRGA 417,
com 26 % da area (IRGA, 2002), e foi obtida através do cruzamento NEW REX
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/ IR 19743-25-2-2 /| BR-IRGA 409. Teoricamente, com base na genealogia, 25

% do conjunto génico desta cultivar € do tipo japonica (NEW REX). Entretanto,
no trabalho de Lopes (2002), tanto com marcadores do tipo RAPD quanto
microssatélites, a cultivar IRGA 417 foi agrupada junto com as indicas, sendo
que a similaridade genética entre os dois grupos foi de apenas 8 % para os
marcadores microssatélites. Esta € mais uma evidéncia de que algum tipo de
mecanismo associado ao processo seletivo ou a incompatibilidade genética
levou ao aumento da frequéncia dos alelos da subespécie indica.

Varios trabalhos mostraram o aumento dos genes da subespécie indica
em populacdes derivadas do cruzamento entre as duas subespécies. O
primeiro relato foi de Oka (1957) apud Matsuo (1997), onde o alelo c,
relacionado com a coloracdo do apiculo, aumentou de frequéncia em relacao
ao alelo dominante C nas populagdes segregantes de F; até Fg, derivadas do
cruzamento entre as linhagens 414 (indica — cc) e 563 (japbnica — CC).
Comportamento similar foi observado com alelos de isoenzimas, em que
aqueles originarios dos genitores indica (Acp — 17, Cat — 17, Pgi — 17, etc...)
aumentaram de freqUéncia em relagdo aos originarios de genitores japbnica
(Acp — 12, Cat — 12, Pgi — 1%, etc...) entre as geracdes F3 e F7 (Morishima, ndo
publicado apud Matsuo, 1997).

Ikehashi et al. (1986) discutem dois modelos genéticos, com um e dois
locos, na tentativa de explicar as causas da esterilidade de espiguetas em
cruzamentos intersubespecificos. Como a interpretacdo genética €& muito
complexa n&o sera detalhado neste texto. Em resumo, as mudangas nas
frequéncias génicas podem ser atribuidas a selecdo gamética devida a
presenca de genes que causam esterilidade nas plantas Fq, a selegdo contra
individuos com alta esterilidade e tipo de planta fraco na geragao F, e a
competi¢cdo entre plantas adjacentes no campo de avaliagdo das populag¢des
segregantes.

Uma segunda evidéncia da rediferenciacao indica x japénica, isto €, do
aumento da divergéncia genética entre as duas subespécies, € mostrada pelo
aumento das combinagcbes génicas dos parentais em relagcdo aos
recombinantes. Oka (1964) observou, em geracdes segregantes oriundas do
cruzamento entre gendtipos indica x japbnica, que plantas possuindo

caracteristicas fenotipicas similares a dos genitores, tanto de um grupo quanto
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do outro, produziam de 3 a 8 % mais sementes do que individuos
recombinantes. O mesmo autor (Oka, 1988 apud Matsuo, 1997) analisou as
frequéncias de genes independentes nas populagdes Fs e F; derivadas do
mesmo cruzamento citado anteriormente (414 x 563) e observou que as
combinagdes dos genes Rc/rc (coloragdo do pericarpo), +/wx (endosperma
glutinoso) e Ph/ph (reagdao a fenol) aumentavam de frequéncia sempre na
direc&do dos genitores em detrimento dos recombinantes. Isto mostra que certos
genes parecem apresentar uma coadaptagao e contribuem para um certo tipo
de especiagao. A tendéncia para que alguns caracteres adaptativos e genes de
isoenzimas apresentem combinacdes preferenciais também foi detectado em
hibridos entre o arroz cultivado e o silvestre (Morishima, ndo publicado apud
Matsuo, 1997).
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5. CONCLUSOES

Com base nos resultados obtidos nos dois estudos, envolvendo a
avaliagdo de campo das familias Sy, derivadas da populagdo de selecéo
recorrente de arroz CNA 11, e das analises com marcadores moleculares de

microssatélites nos genitores e nas familias, conclui-se que:

1. A populacdo CNA 11 apresenta alto potencial para fins de melhoramento,
com ampla variabilidade genética em todos os dez caracteres avaliados.
Os valores elevados das herdabilidades, dos coeficientes de variagcéo
genético e dos indices de variagdo indicam que ha possibilidades de se
obter ganhos significativos através da selegcdo das melhores plantas So.1,
com base nas avaliagdes das familias So.o.

2. Os caracteres estatura de planta, esterilidade de espiguetas e numero de
graos por panicula apresentam altas correlagcbes genotipicas com
rendimento de gréos, podendo ser usados como critérios de selecao
indireta para incrementar este carater.

3. A esterilidade de espiguetas € um critério eficiente de selegcdo para
identificacdo de gendtipos de arroz com tolerancia ao frio no estadio
reprodutivo.

4. Os genitores da populacdo CNA 11 apresentam ampla divergéncia
genética estimada através de marcadores microssatélites, principalmente
quando sao comparados genotipos pertencentes a subespécies diferentes
(indica ou japénica).

5. As frequéncias dos alelos caracteristicos dos genoétipos da subespécie
indica aumentam progressivamente a medida que a intensidade de selecéo
aumenta. O comportamento inverso € constatado para os alelos

caracteristicos dos gendtipos da subespécie japonica.
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6. As melhores familias Sp.» com relagdo ao rendimento de grdaos mostram

maior similaridade genética com os genitores da subespécie indica.
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6. CONSIDERAGOES FINAIS

Com base nos resultados obtidos neste trabalho e na revisdo de
literatura sobre a incompatibilidade genética observada nas progénies
derivadas de cruzamentos entre gendtipos indica x japdnica, serdo propostas
algumas alternativas para o programa de melhoramento para tolerancia ao frio
no Rio Grande do Sul, usando o método de selec¢ao recorrente.

A primeira sugestao refere-se a utilizagcdo de cruzamentos manuais nas
etapas de recombinacio, isto é, sem uso do gene de macho-esterilidade
genética (msms). Esta possibilidade requer o emprego de grande quantidade
de mé&o-de-obra e nem sempre sera factivel nos programas de melhoramento.

A segunda sugestado é buscar fontes de tolerancia ao frio que sejam o
mais proximas possiveis das cultivares adaptadas ao Rio Grande do Sul, que
na sua maioria sdo da subespécie indica, de modo a permitir que haja maior
possibilidade de hibridos férteis na descendéncia. Neste sentido, Cruz et al.
(2001) e Cruz et al. (2002) ja identificaram gendtipos de origem chilena
(QUILLA’s), de origem do CIAT (Centro Internacional de Agricultura Tropical) e
do FLAR (Fondo Latinoamericano para Arroz de Riego) com toleréncia ao frio
nas fases de germinagdo, plantula e reprodutiva, e que possuem
caracteristicas de planta e de graos melhores do que as fontes de tolerancia ao
frio da subespécie japbnica temperada.

A avaliagédo da tolerancia ao frio deve ser diferenciada para os estadios
de germinacéo, de plantula e reprodutivo. As metodologias de avaliagdo da
tolerancia ao frio ja foram estudadas e descritas por Maya (1988), Cruz et al.
(2001) e por Cruz et al. (2002). Para os estadios iniciais de desenvolvimento ha
maior possibilidade de éxito, considerando que a estrutura necessaria €&
relativamente simples e o espaco fisico ndo é limitante. Neste caso, a avaliagao
da populagao original de selegao recorrente poderia ser feita em camaras de

crescimento com temperatura controlada e somente as plantulas com
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tolerancia ao frio seriam transplantadas para o campo, para posterior selegao.
No estadio reprodutivo sugere-se avaliagdes de campo em locais onde ocorram
temperaturas mais baixas com maior regularidade, como na Provincia de La
Plata, na Argentina, ou na Estacdo Experimental de Quillamapu, no Chile. O
uso da camara de crescimento é limitado pela falta de espaco fisico para
avaliagao de um minimo de 2000 plantas.

A Ultima alternativa a ser discutida neste trabalho é a possibilidade de
uso dos marcadores moleculares como uma ferramenta de avaliacdo das
frequéncias alélicas entre os ciclos de selegcao recorrente. Esta avaliagao
servira de base para quantificar a contribuicdo dos gendtipos de cada
subespécie e também para monitorar o grau de variabilidade genética da
populacdo melhorada em cada ciclo.

A outra possibilidade de uso dos marcadores moleculares seria para o
mapeamento de QTL’s (locos para caracteristicas quantitativas) associados ou
ligados com os genes que conferem tolerancia ao frio no arroz. Assim, através
da selecédo assistida destes QTL’s poderia facilitar a introgressdo de genes
envolvidos com tolerdncia ao frio nos gendtipos adaptados, eliminando a
problematica da avaliagao das plantas segregantes no campo, principalmente
no estadio reprodutivo. Neste sentido Saito et al. (2001) identificaram dois
QTL’s proximamente ligados (estimado em 4,7 a 17,2 cM) no cromossomo 4 do
arroz e verificaram que estes QTL’s estavam associados com o comprimento
das anteras. Entretanto, até o0 momento a selegcdo assistida por marcadores
moleculares para QTL’s tém sido eficiente para populacdes fechadas, isto €,
populagdes derivadas de retrocruzamentos (RC;), linhagens Fg e linhagens
recombinantes (RIL). No caso de populagdes abertas, onde estado incluidas as
populacdes de selegao recorrente, a selegao assistida podera ser ineficiente
porque os QTL’s mapeados em popula¢gdes fechadas podem nao ser validos
para este tipo de populacio.

Com os recentes avangos na integragao de mapas fisicos e genéticos do
genoma do arroz (Wu et al., 2002; Chen et al., 2002), as primeiras versdes do
sequenciamento completo do genoma de gendtipos indica e japdnica (Goff et
al., 2002; Yu et al., 2002) e o inicio da era da genbmica funcional ou

protebmica, novos horizontes se abrem para que, no futuro préximo, a
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conjugacgao de genes de interesse seja feita de maneira muito mais eficiente e
rapida.

Em sintese, apesar da existéncia de ampla divergéncia genética
estimada entre os genitores da populacéo de selegéo recorrente CNA 11, com
os dados das alteragcbes nas freqUéncias alélicas pela acdo do processo
seletivo, natural e humano, associado aos fatores que causam a
incompatibilidade genética nos cruzamentos entre gendétipos indica e japonica,
constatou-se que as melhores familias apresentaram maior similaridade

genética com os genitores da subespécie indica.
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APENDICE 1. Médias ajustadas das 140 familias S, e das quatro testemunhas para os caracteres rendimento de gréos (RENDG = g parcela™; RENDT = t ha'1), estatura de planta (ESTAT; cm),
ciclo até a floragéo (FLR8O; dias), esterilidade de espiguetas (STESP; %), nimero de grdos por panicula (GRPAN), manchas nas glumas (MCHGL; nota 0-9), massa de mil gréos
(MMGR; g), rendimento de gréos inteiros (GRINT; %), comprimento do grdo (CMPGR; mm) e indice de centro branco nos graos (CBGR; nota 0-5), referentes aos experimentos
realizados em Cachoeirinha e em Santa Vitéria do Palmar, RS, estacdo de crescimento 1999/2000. UFRGS, 2002.

Tratamento RENDG RENDT ESTAT FLR80 STESP GRPAN MCHGL MMGR GRINT CMPGR CBGR
Fam. 128 1289 6,45 74 81 25,6 65 2,8 249 59 6,8 2,7
Fam. 20 1276 6,38 77 82 24,9 80 3.4 23,9 55 6,7 2,6
Fam. 30 1093 5,47 76 89 37,8 56 3,2 29,2 50 7.4 2,6
Fam. 125 1091 5,45 82 87 28,2 67 1,6 25,9 61 6.4 2,6
Fam. 126 1040 5,20 79 85 35,2 74 1.1 254 62 6,4 1,7
Fam. 62 954 4,77 74 80 33,6 57 2,7 25,3 57 6,8 2,2
Fam. 111 941 4,70 76 76 34,6 66 3,0 26,8 59 6,6 3.1
Fam. 97 936 4,68 67 81 27,2 61 24 26,6 54 7.1 2,5
Fam. 19 931 4,65 76 90 32,1 65 2,8 25,2 59 6,2 2,2
Fam. 76 882 4,41 82 72 34,3 56 1.1 26,6 54 7,0 2,6
Fam. 74 880 4,40 76 85 36,9 59 0,8 23,5 63 5,7 3,0
Fam. 32 871 4,36 83 79 34,1 61 1,8 24,7 60 6,2 1,6
Fam. 95 845 4,22 72 78 26,0 67 1,7 25,6 55 6,6 2,9
Fam. 65 829 4,14 76 76 29,8 57 3,5 24,2 56 6,4 0,9
Fam. 140 822 4,11 79 80 32,0 68 2,9 231 52 5,6 3,8
Fam. 53 822 4,11 83 85 30,1 70 1,5 241 60 6,2 1,6
Fam. 75 820 4,10 78 87 28,3 63 2,6 257 59 6,9 0,6
Fam. 56 807 4,03 82 91 271 53 3,0 26,1 56 6,6 24
Fam. 23 795 3,98 73 83 30,4 53 1,5 251 58 6,5 2,0
Fam. 45 795 3,98 84 85 42,8 49 4,2 28,4 61 7,0 3,4
Fam. 117 781 3,91 76 79 34,5 67 2,0 25,2 56 6,1 3,3
Fam. 87 772 3,86 85 79 34,3 69 2,7 254 56 6,8 1,6
Fam. 3 768 3,84 89 83 28,2 60 0,8 25,2 62 6,9 1,0
Fam. 113 760 3,80 77 72 48,7 37 1,2 26,2 55 6,8 2,1
Fam. 96 754 3,77 80 82 291 62 21 26,2 59 6,5 2,6
Fam. 46 753 3,76 75 96 36,9 54 2,9 26,3 57 7.1 2,0
Fam. 116 752 3,76 74 79 40,2 58 2,3 24,3 55 6,9 1,8
Fam. 88 747 3,74 79 81 32,2 60 2,3 257 54 7.3 2,6
Fam. 133 745 3,72 84 80 31,8 65 1,4 26,3 59 6,6 2,0
Fam. 40 740 3,70 71 85 27,7 58 1.1 24,7 59 6,8 1,9
Fam. 124 738 3,69 93 90 27,6 63 2,6 24,2 60 5,9 2,7
Fam. 38 737 3,68 76 96 42,3 52 1,8 27,0 54 7.3 21
Fam. 123 736 3,68 80 79 38,7 62 1,7 24,8 54 6,6 1,9
Fam. 106 735 3,68 94 86 40,8 52 1,5 28,6 50 7.8 3.1
Fam. 134 735 3,67 80 74 38,3 60 1,5 244 59 6,5 2,5

Fam. 5 732 3,66 86 87 30,3 68 2,2 24,8 58 6,5 2,4
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Continuagdo

Tratamento RENDG RENDT ESTAT FLR80 STESP GRPAN MCHGL MMGR GRINT CMPGR CBGR
Fam. 59 731 3,66 84 89 40,9 53 2,3 22,5 54 6,5 2,5
Fam. 73 729 3,65 81 79 39,0 50 2,2 27,2 54 6,9 2,3
Fam. 34 728 3,64 98 91 36,0 56 2,0 23,8 56 6,5 1,7
Fam. 14 722 3,61 81 77 38,4 55 2,3 27,3 58 7,0 2,0
Fam. 48 719 3,59 77 90 30,2 64 2,5 26,4 54 71 1,8
Fam. 139 714 3,57 90 88 38,9 59 3,5 26,2 54 6,6 3,5
Fam. 122 711 3,55 81 78 33,1 51 1,3 27,9 53 7.1 2,3
Fam. 136 700 3,50 101 92 21,2 52 3,2 27,4 51 5,6 2,3
Fam. 18 699 3,50 86 89 39,5 62 1,4 26,3 59 6,9 2,6
Fam. 11 696 3,48 81 74 34,5 58 0,8 26,8 61 7.1 1,9
Fam. 6 696 3,48 86 85 35,9 61 3,2 24,2 59 6,3 24
Fam. 131 696 3,48 84 76 40,7 55 1,5 22,6 59 6,3 0,3
Fam. 119 685 3,42 86 82 44,8 58 2,1 23,5 53 6,8 1,4
Fam. 21 680 3,40 88 76 33,4 74 1,9 26,3 56 6,9 2,6
Fam. 78 679 3,39 87 87 46,7 40 2,5 27,7 46 7,6 2,8
Fam. 69 674 3,37 74 78 36,3 49 3,6 24,7 55 6,8 2,1
Fam. 44 665 3,33 76 76 31,9 55 1,5 24,8 54 6,7 2,0
Fam. 92 662 3,31 79 86 40,7 56 2,1 25,6 56 6,8 1,1
Fam. 54 659 3,30 78 88 35,2 50 2,3 26,4 55 6,6 3,1
Fam. 41 659 3,29 81 79 37,3 59 1,6 24,6 60 6,3 2,1
Fam. 39 657 3,29 77 77 31,8 54 1,7 27,4 56 6,2 3,6
Fam. 100 655 3,27 103 84 36,3 50 2,0 28,5 48 7,2 1,6
Fam. 109 652 3,26 80 82 39,0 50 2,8 257 56 6,5 1,8
Fam. 17 651 3,26 84 86 37,6 58 2,0 28,2 58 6,8 2,5
Fam. 1 646 3,23 83 89 32,6 65 1,2 25,0 57 7.2 0,9
Fam. 81 645 3,22 78 98 43,8 50 3,0 26,0 57 6,9 2,5
Fam. 114 640 3,20 88 79 40,0 62 1.1 25,0 60 6,6 2,6
Fam. 93 620 3,10 75 79 31,2 55 1,2 243 59 6.4 3,8
Fam. 35 613 3,06 77 88 39,4 55 3,2 26,1 59 6,5 2,9
Fam. 94 612 3,06 84 83 35,9 52 1,9 253 61 6,3 2,1
Fam. 68 608 3,04 96 86 49,2 43 1,7 291 57 73 2,1
Fam. 64 607 3,04 87 85 38,1 57 3.1 23,0 59 6,1 3,0
Fam. 118 603 3,02 79 91 38,5 40 3,2 24,7 58 7,0 1,4
Fam. 26 599 2,99 88 75 35,3 53 1,4 27,7 55 6,9 1,4
Fam. 91 588 2,94 100 88 40,4 51 2,0 26,3 57 7,0 1,7
Fam. 24 583 2,92 83 90 26,7 78 4,0 25,5 56 6,7 1,6
Fam. 112 582 2,91 78 79 43,5 43 1,8 24,5 56 7.1 1,5
Fam. 9 580 2,90 98 90 46,3 52 4,8 24,8 51 6,5 2,6
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Tratamento RENDG RENDT ESTAT FLR80 STESP GRPAN MCHGL MMGR GRINT CMPGR CBGR
Fam. 4 577 2,89 89 76 32,4 48 2,3 26,2 58 6,6 3,2
Fam. 135 576 2,88 84 87 39,4 65 1,8 24,9 58 6,4 2,4
Fam. 83 574 2,87 82 86 47,1 47 1,8 25,2 62 6,7 1,9
Fam. 2 562 2,81 81 84 48,0 51 3,2 26,3 57 7.1 1,2
Fam. 15 561 2,81 80 92 33,0 66 1,7 24,0 56 6,1 1,9
Fam. 72 559 2,79 89 88 53,5 42 2,2 26,3 56 6,8 3,0
Fam. 67 559 2,79 82 82 40,6 50 1,4 27,9 54 7.1 1,9
Fam. 120 558 2,79 82 94 44,2 53 2,2 254 59 6,3 1,8
Fam. 89 556 2,78 73 88 35,8 48 2,0 24,9 59 6,3 2,6
Fam. 127 546 2,73 79 85 33,0 60 2,0 24,0 59 6,4 3,2
Fam. 71 542 2,71 93 87 42,0 44 1,9 24,5 59 6,5 1,7
Fam. 7 540 2,70 92 78 38,5 49 2,8 24,2 56 6,8 1,6
Fam. 16 540 2,70 92 73 39,9 57 2,1 25,5 58 6,8 2,4
Fam. 61 526 2,63 80 92 45,6 54 3,2 25,5 53 6,6 24
Fam. 137 519 2,59 81 84 33,7 52 1,7 26,6 56 6,9 2,0
Fam. 28 517 2,59 88 90 41,2 53 3,1 26,9 61 6,5 2,0
Fam. 51 517 2,59 103 85 34,2 54 2,1 281 57 6,9 2,2
Fam. 85 516 2,58 88 79 37,8 56 2,0 24,5 59 6,3 3,5
Fam. 22 516 2,58 87 87 37,3 65 1,9 25,0 58 6,5 2,1
Fam. 27 514 2,57 81 90 33,1 58 2,5 24,6 57 6,5 2,5
Fam. 50 514 2,57 87 88 45,1 47 1,6 26,9 59 6,7 2,0
Fam. 33 512 2,56 81 88 34,3 53 1,3 26,0 57 6,8 2,0
Fam. 7 511 2,55 91 89 53,9 39 2,1 24,4 54 6,5 2,1
Fam. 84 507 2,54 78 89 37,5 53 24 28,2 53 7,0 2,1
Fam. 29 504 2,52 90 89 40,7 50 1,5 27,3 59 6,6 2,6
Fam. 79 503 2,51 87 88 40,9 49 1,8 24,9 58 6,9 1,8
Fam. 129 495 2,47 100 89 40,1 46 24 23,8 59 6,8 2,0
Fam. 47 491 2,45 103 84 42,9 44 3.1 25,2 54 6,7 2,5
Fam. 132 484 2,42 83 80 28,0 56 2,1 24,6 57 6,2 2,5
Fam. 43 483 2,42 76 95 38,8 61 1,7 251 58 6,8 1,4
Fam. 13 479 2,39 85 80 46,1 40 1,8 28,4 52 6,9 3,5
Fam. 130 478 2,39 90 73 43,6 46 43 257 55 7.2 3.1
Fam. 90 475 2,37 94 90 46,6 38 2,2 26,6 58 6,4 1,7
Fam. 80 473 2,36 86 90 45,9 51 4,5 24,6 54 7,0 1,6
Fam. 104 466 2,33 96 86 47,2 46 21 241 58 6,7 24
Fam. 107 461 2,30 92 86 42,7 40 1.1 26,0 56 6,6 2,3
Fam. 57 458 2,29 85 77 31,6 47 1,4 24,6 57 6,6 2,4
Fam. 31 455 2,27 97 85 43,8 57 2,2 249 50 6,8 1,9
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Tratamento RENDG RENDT ESTAT FLR80 STESP GRPAN MCHGL MMGR GRINT CMPGR CBGR
Fam. 138 434 2,17 86 85 45,1 51 2,5 249 52 6,2 2,7
Fam. 99 430 2,15 91 88 40,3 56 2,0 24,3 57 6,7 1,9
Fam. 25 428 2,14 96 93 34,3 62 2,1 243 52 6,5 3,5
Fam. 70 425 2,12 97 84 41,9 62 1,6 244 56 6,9 1,8
Fam. 66 423 2,11 94 86 52,8 41 4,8 25,8 53 6,8 2,2
Fam. 8 423 2,11 96 85 46,5 41 2,3 26,2 56 6,8 2,2
Fam. 98 418 2,09 94 84 47,1 41 1,5 24,8 58 6,9 1,9
Fam. 36 418 2,09 98 86 48,0 46 1,3 25,2 54 6,5 1,6
Fam. 60 416 2,08 81 91 38,7 57 2,0 26,4 59 6,7 1,5
Fam. 37 414 2,07 81 97 41,1 50 1,5 24,7 53 6,1 2,1
Fam. 82 408 2,04 86 79 40,5 37 1,5 257 61 6,8 24
Fam. 115 405 2,02 95 82 43,4 39 2,2 27,8 53 6,9 3,3
Fam. 105 403 2,02 95 88 43,1 43 2,9 27,3 55 7,0 2,4
Fam. 42 392 1,96 77 90 34,4 50 1,5 254 56 6,3 24
Fam. 63 390 1,95 92 88 48,9 40 2,3 27,3 50 7,0 2,6
Fam. 108 390 1,95 95 86 37,3 50 2,1 24,8 55 6,4 2,9
Fam. 110 376 1,88 100 90 38,7 48 4,3 26,1 43 7.1 1,9
Fam. 12 368 1,84 102 85 52,1 38 2,1 26,0 53 6,7 1,3
Fam. 55 367 1,84 100 80 33,7 54 2,6 251 54 6,6 1,7
Fam. 58 361 1,81 100 89 48,0 50 3,7 24,2 43 7,0 1,2
Fam. 103 354 1,77 89 90 43,7 38 3,2 24,8 55 6,6 2,0
Fam. 121 351 1,75 77 99 38,2 56 1,8 25,6 47 6,9 1,6
Fam. 52 340 1,70 87 83 73,0 32 2,6 24,6 56 6,8 1,9
Fam. 101 326 1,63 100 88 55,2 43 1,2 26,9 57 6,5 3.1
Fam. 49 322 1,61 77 93 55,9 42 23 257 55 6,7 2,3
Fam. 86 322 1,61 96 78 51,9 48 2,3 254 57 6,8 1,2
Fam. 10 296 1,48 98 89 48,2 46 2,9 231 56 6,5 1,7
Fam. 102 244 1,22 89 94 51,3 42 2,8 26,0 56 6,8 2,8
BR-IRGA 410 1037 5,18 85 71 32,3 71 3,1 25,6 57 6,7 1,4
IRGA 418 920 4,60 78 68 22,8 68 1,2 24,8 62 6,7 1,0
IRGA 420 1074 5,37 75 57 31,7 57 2,6 24,8 54 6,7 1,1
INIA TACUARI 1185 5,92 81 91 17,5 91 1,1 211 60 6,8 1,1
Média familias 614 3,07 85 85 38,8 54 2,2 25,6 56 6,7 2,2
Média test. 1054 5,27 80 72 26,1 72 2,0 241 58 6,7 1,2
Média geral 627 3,13 85 84 38,4 54 2,2 25,6 56 6,7 2,2
Amplitude’ 244-1289 1,22-6,45 67-103 72-99 21,2-73,0 32-80 0,8-4,8 22,5-29,2 43-63 5,6-7,8 0,3-3,8

' Amplitude de variagdo das médias ajustadas das familias S...
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APENDICE 2. Resumo das andlises de variancia individuais para o carater
rendimento de gréos (g parcela”) dos ensaios realizados em
Cachoeirinha e em Santa Vitdéria do Palmar, RS, estacdo de
crescimento 1999/2000. UFRGS, 2002.

Fontes de GL Cachoeirinha Santa Vitéria do Palmar
Variacao SQ Qm SQ Qm
Repeticdes 2 1.014.205 507.103** 1.563.561 781.780**
Blocos/repetigoes 33 710.033 21.516™ 487.898  14.785**
Tratamentos 143 23.911.091 167.210** 13.204.124  92.337**
- Familias 139 21.591.254 155.333** 13.486.386  97.024**
Erro efetivo 253 4.648.120 18.372 1.649.638 6.520

Total 431 33.638.810 18.753.813
C. V. (%) 15,3 21,8

** = significativo a 1 % pelo teste de F; ns = n&o significativo.
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APENDICE 3. Temperaturas maximas e minimas do ar ocorridas nos meses de
fevereiro e margo de 2000 em Cachoeirinha e em Santa Vitéria
do Palmar, RS. UFRGS, 2002.

Cachoeirinha

Santa Vitoria do Palmar

FEV/200 MAR/2000 FEV/2000 MAR/2000
DIA Temp.max. Temp.min. Temp. méx. Temp.min. Temp. max. Temp.min. Temp. max. Temp. min.
°C °C °C °C °C °C °C °C
1 28,2 19,6 25,7 18,7 26,0 19,6 25,2 171
2 30,8 20,0 33,8 21,0 26,8 19,2 27,6 18,8
3 29,3 18,0 32,7 20,0 25,2 20,4 26,9 19,8
4 29,0 19,5 27,7 20,2 25,2 15,5 29,7 19,5
5 31,4 16,5 32,6 19,2 27,3 14,8 27,8 19,8
6 33,3 18,0 25,4 20,9 27,5 16,8 26,1 19,8
7 31,8 17,7 27,8 18,3 27,6 18,7 25,0 16,0
8 33,0 17,4 27,0 13,7 27,8 17,4 26,0 15,7
9 34,8 18,0 27,2 13,6 25,8 20,7 25,7 18,0
10 33,7 20,0 30,0 14,0 29,0 18,2 25,3 15,6
11 35,8 18,8 28,8 14,7 32,1 19,7 25,0 15,7
12 36,6 18,7 27,6 13,6 30,9 21,7 25,9 14,8
13 31,6 19,6 28,7 15,3 24,4 20,6 26,3 16,7
14 26,6 22,6 31,2 15,4 24,0 17,9 27,2 15,3
15 24,0 18,3 32,5 18,7 24,5 18,0 28,9 15,4
16 28,4 15,8 33,0 16,6 244 17,2 29,4 20,7
17 28,7 14,8 30,7 19,6 25,8 17,7 24,6 17,7
18 30,2 15,0 27,6 14,4 27,2 18,1 24,0 12,6
19 29,2 15,4 27,7 10,4 27,5 17,6 26,0 12,6
20 30,6 16,4 29,3 12,0 27,9 17,7 26,9 16,5
21 31,1 15,7 28,8 12,5 28,2 17,8 21,3 18,0
22 31,7 18,3 28,3 18,6 27,8 16,2 24,0 11,7
23 31,6 18,2 32,8 20,5 27,7 15,1 27,0 16,4
24 33,4 18,1 26,8 18,2 28,2 16,1 25,8 16,9
25 33,7 19,3 27,4 12,6 28,4 17,9 25,0 12,0
26 31,2 19,4 30,8 11,9 28,6 20,8 25,2 15,7
27 36,0 211 26,6 18,0 249 21,8 23,1 15,5
28 29,3 22,4 23,7 15,4 27,0 17,8 21,5 10,4
29 24,8 19,1 24,6 9,5 24,8 13,9 21,5 6,9
30 28,8 15,2 22,9 8,4
31 25,5 17,6 24,5 17,5
Média 31,0 18,3 28,7 16,1 27,0 18,1 25,5 15,7
Méaxima 36,6 22,6 33,8 21,0 321 21,8 29,7 20,7
Minima 24,0 14,8 23,7 9,5 24,0 13,9 21,3 6,9
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APENDICE 4. Gendtipos observados em 22 locos de microssatélites nos 25 genitores da populacdo CNA 11. UFRGS, 2002.

. I 1
4 L micr li
GENOTIPOS ocos de microssatélites
RM55 RM81 RM202 RM206 RM207 RM210 RM212 RM219 RM220 RM222 RM223 RM225 RM232 RM233 RM234 RM235 RM239 RM241 RM242 RM247 RM249 RM261

1.BR-IRGA409 (1) 230 114/129 186 178 136 163 147 210 129 207 163 148 154 149/173 165 144 156 134 210 142 129 134
2.BG-90-2 (I) 230 114/129 167 178 136 163 147 218 129 215 163 145 N 149/157 165 144 155 134 210 142 129 141
3.CICA 8 (]) 230 120/129 186 148 152 163 147 218 129 215 163 148 164 149/173 165 144 158 137 210 142 131 134
4.CNA-3887 (I) 230 129 186 151 152 163 147 192 129 200/215 163 148 164 149/173 165 144 158 134 210 142 131 134
5.CNA-3815 (l) 230 120 186 178 152 163 119 218 109 215 163 148 168 149/173 165 144 158 144 206 142 129 141
6.UPR-103.18.1.2 (I) 239 129 186 178 136 163 147 218 129 200/215 163 148 164 149/157 165 119/148 154 134 206 142 129 134
7.CL-SEL-694-1 (I) 239 114/1122454 186 178 118 163 147 218 129 200 163 135 164 149/157 165 150 158 144 206 172 129 134
8.JAVAE (1) 230 120/124 186 151 136 163 119 203 129 200/215 163 122 154  149/155 165 144 156 134 206 142 131 134
9.CNA-6860 (1) 230 120/124 188 178 152 163 119 192 129 200/221354 163 148 164 149/157 147 144 156 137 206 172 131 134
10.IRI-342 (1) n.d. 124/129 186 178 136 153 147 196 129 215 163 148 154 149/157 165 95 155 137 210 144 127 134
11.CNA-3848 (I) 230 124/129 186 161 136 163 147 218 129 200/215 163 148 164 149173 165 138 156 146 210 142 127 136
12.IR-36(msms) (I) 230 120/129 188 161 136 161 147 218 129 200/215 172 145 164 149/173 167 138 156 137 210 138 127 136
13.NANICAO (1) 218 120/124 186 178 136 166 122 218 129 207 162 148 146 149/173 165 144 156 137 210 147 129 134
14.ELONI (1) 230 120/129 188 137 118 163 147 218 114/129 200 163 135/144 165 149/157 165 132 156 146 198 172 129 131
15.BLUEBELLE (J) 236 114 164 200 124 147 124 189 109 200 154 145 165 150 147 95 155 134 198 172 124 132
16.CL-SEL-251 (J) 236 114 164 178 124 147 124 192 109 200 154 144 165 150 147 102 155 134 198 172 124 132
17.KATY (J) 236 114 164 147 118 147 124 203 109 200 154 148 165 153 147 119 155 134 198 142 124 132
18.TACUARI (J) 236 114 167 161 118 161 124 192 109 200 154 144 165 150/153 147 102 155 144 200 172 131 132
19.CL-44-CA2-16 (J) 236 114 164 147 118 153 124 192 109 200 154 144 165 150 147 105 156 137 200 172 124 132
20.CYPRESS (J) 230 120 164 144 124 147 124 189 109 200 154 144 164 150/153 147 95 156 134 200 158 131 132
21.L202 (J) 230 120 164 144 118 169 124 192 109 200 154 144 164 150/153 147 95 156 137 200 162 131 132
22.COLOMBIA 1 (J) 236 120 167 144 136 159 124 189 109 225 156 135 165 155 147 102 156 144 200 172 124 132
23.FORMOSA (J) 239 120 178 178 124 161 124 197 136 218 156 135 144 150/153 143 102 154 134 200 162 149 132
24.CL-SEL-TY12 (J) 239 120 178 178 118 161 124 197 136 200/221353/ 156 148 161 150/153 167 102 154 134 200 162 134 132
25.CNA-7 (J 239 114 178 178 118 163 124 192 129 215 163 148 164 150/153 152 95 156 134 200 162 124 132

—
A denominacgao de cada alelo representa o seu tamanho em pares de bases. Os gendtipos com um unico alelo por loco sdo homozigotos, exceto nos locos
RM81 e RM233 que amplificam fragmentos de DNA em dois cromossomos. n. d. = ndo determinado.
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