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RESUMO

O trigo (Triticum aestivum L.) € um dos cereais mais consumidos na alimentacdo humana. No
Brasil, o trigo € cultivado desde a Regido Sul até a Regido Central, no Cerrado. O melhoramento
genético de trigo teve inicio no Brasil em 1919, desde entéo, varias caracteristicas agrondémicas
vém sendo melhoradas. Uma dessas caracteristicas é a baixa estatura, a qual é buscada em
programas modernos de melhoramento de trigo em todo o0 mundo. Atualmente estéo descritos
27 genes e alelos de Rht (Reduced heigth), denominados genes de nanismo, responsaveis pela
reducédo do porte em plantas de trigo. O objetivo do trabalho foi estudar o comportamento da
altura do trigo em um painel de gendtipos elite em diferentes ambientes (RS, PR e Cerrado),
além de tentar identificar as regides gendmicas associadas a altura do trigo e ilustrar a
arquitetura genética desta caracteristica para assim poder determinar se as regides genémicas
associadas estdo co-localizadas aos genes Rht relatados na literatura. Visando estudar a
caracteristica fenotipica da estatura de plantas foi implantado em cinco diferentes ambientes do
Brasil (trés locais no Rio Grande do Sul, dois locais no Parana e um local em Goias) um painel
com 252 gendtipos de trigo. A partir da obtencdo dos dados fenotipicos (avaliacdo de estatura
de plantas) e genotipicos (utilizada a técnica GBS - “Genotyping by sequencing”), foram
realizadas as andlises de associa¢do genémica, utilizando-se analises por local e conjuntas. O
comportamento altura de planta em trigo demonstrou maior estatura no ambiente de estudo de
Santa Rosa - RS e menor estatura no ambiente de Rio Verde - GO. As regides genémicas
associadas a estatura do trigo identificaram sete marcas significativas, dessas, cinco marcas
constam em genes ja descritos na literatura. Assim, este trabalho pode contribuir,
principalmente, para programas de melhoramento que visam desenvolver materiais com porte
reduzido associados a outras caracteristicas de interesse agrondémico.

Palavras-Chaves: Cereal de inverno. GWAS. Nanismo. Rht.



ABSTRACT

Wheat (Triticum aestivum L.) is one of the most consumed cereals in human food. In Brazil,
wheat is cultivated from the South Region to the Central Region, in the Cerrado. The genetic
improvement of wheat began in Brazil in 1919, since then, several agronomic characteristics
have been improved. One such characteristic is short stature, which is sought after in modern
wheat breeding programs around the world. Currently, 27 genes and alleles of Rht (Reduced
height) are described, called dwarfism genes, responsible for reducing the size of wheat plants.
The objective of this work was to study the behavior of wheat height in a panel of elite
genotypes in different environments (RS, PR and Cerrado), in addition to trying to identify the
genomic regions associated with wheat height and illustrating the genetic architecture of this
trait to thus to be able to determine if the associated genomic regions are co-localized with the
Rht genes reported in the literature. Aiming to study the phenotypic characteristic of plant
height, a panel with 252 wheat genotypes was implanted in five different environments in Brazil
(three places in Rio Grande do Sul, two places in Parana and one place in Goiés). From
obtaining phenotypic data (assessment of plant height) and genotypic data (using the GBS
technique - “Genotyping by sequencing”), genomic association analyzes were carried out, using
analysis by location and joint analysis. The behavior of plant height in wheat showed greater
height in the study environment of Santa Rosa - RS and smaller height in the environment of
Rio Verde - GO. The genomic regions associated with wheat height identified seven significant
marks, of which five marks are contained in genes already described in the literature. Thus, this
work can contribute, mainly, to improvement programs that aim to develop materials with
reduced size associated with other characteristics of agronomic interest.

Keywords: Winter cereal. GWAS. Dwarfism. Rht.
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1 INTRODUCAO

Devido ao crescimento acelerado populacional mundial durante o século 20, houve
aumento da demanda por alimentos. Com isso, o papel de desenvolver cultivares de espécies
cultivadas cada vez mais adaptadas as diferentes regides e altamente produtivas foi direcionado
ao melhoramento genético de plantas. No trigo, equipes de melhoramento genético sempre
buscam desenvolver cultivares que, além da adaptacdo e boa produtividade, apresentem
resisténcia a doencas, tolerancia a germinacdo na espiga e qualidade do produto final,
combinado a um adequado tipo agrondmico. Nesse contexto, a reducdo na estatura de planta
incorporada em cultivares modernas de trigo, juntamente a outras caracteristicas agronémicas
importantes, como numero de perfilhos, tolerancia ao acamamento e produtividade, se tornou
essencial para o avanco da cultura mundialmente. Todos esses fatores, associados a utilizacdo
mais eficiente de praticas agrondmicas a nivel global caracterizaram o momento histérico
conhecido como “Revolugdo Verde”.

A base genética da baixa estatura em trigo envolve principalmente a expressao de genes
Rht (Reduced height), denominados genes de nanismo. Atualmente estdo descritos e/ou
catalogados 27 genes e alelos, os quais ja foram citados na literatura como tendo contribuices
com a reducéo de estatura de plantas.

Com o proposito de tornar a cultura do trigo cada vez mais adaptada e eficiente nas
amplas regides de cultivo brasileiras, este trabalho teve como objetivo estudar o comportamento
da altura do trigo em um painel de genotipos elite em diferentes ambientes (RS, PR e Cerrado)
e identificar as regides gendmicas associadas a altura do trigo bem como ilustrar a arquitetura
genética desta caracteristica a fim de determinar se as regiées gendmicas associadas estdo co-
localizadas aos genes Rht relatados na literatura.

Esse estudo é de extrema importancia, principalmente para programas de melhoramento,
onde o melhor entendimento e a manipulacdo quanto aos genes de nanismo, tanto para o
conhecimento na rotina como para técnicas com a utilizacdo de marcadores moleculares podem
incrementar na tomada de decisdo, facilitando a assertividade dos melhoristas no momento da
selecédo, proporcionando maiores chances de desenvolver cultivares com as caracteristicas de

estatura desejada para cada regido de cultivo.



2 REFERENCIAL TEORICO
2.1. Origem e Historia do Trigo

As gramineas silvestres se desenvolveram nas proximidades dos rios Tigre e Eufrates,
na Mesopotamia, ha cerca de 10 mil a.C., numa regido chamada pelos historiadores de
Crescente Fértil, area hoje que vai do Egito ao Iraque (GARCIA, 2003).

O trigo cultivado (Triticum aestivum L.) é uma espécie hexaploide (2n=42) com genoma
AABBDD e pertence a familia Poacea. Evidéncias relatam que sua origem se deu por meio de
dois eventos espontaneos a partir de gramineas silvestres (SCHEEREN et al., 2015). A primeira
hibridacdo ocorreu entre as espécies dipldides, Triticum urartu (2n=14), portadora do genoma
A e Aegilops speltoides (2n=14), provavel portadora do genoma B, dando origem a espécie
tetraploide Triticum turgidum (2n=28) (PETERSEN et al., 2006). A segunda hibridagdo ocorreu
entre Triticum turgidum e a graminea diploide selvagem Aegilops tauschii (2n=14), portadora
do genoma D, dando origem a espécie hexaploide Triticum aestivum (2n=42) (SCHEEREN et
al., 2015).

Da Mesopotamia, o trigo se espalhou pelo mundo, chegando na China ha cerca de 2 mil
anos a.C. Ha relatos que os romanos ja cultivavam trigo antes de cristo, porém, foi no século
XIl1l, quando Marco Polo, um viajante Italiano, esteve na China e da la popularizou o cereal
para a Italia. Na Europa, o cultivo do trigo se expandiu para as regides mais frias como Russia
e Pol6nia. E no século XV, pelas maos dos europeus, essa cultura chegou a América (CONAB,
2017). No Brasil, o trigo chegou em 1534, trazido por Martin Afonso de Souza, para a capitania
de S&o Vicente, que atualmente € o Estado de Sao Paulo.

O clima ndo favoravel dificultou a expansdo da cultura. Ha relatos de cartas dos
colonizadores registrando a falta de trigo e a necessidade de preparos de paes com farinha de
mandioca. Foi sé na segunda metade do século XVIII, no Rio Grande do Sul, que o trigo
comecou a se desenvolver. Porém, no inicio do século XIX problemas fitossanitarios dizimaram
as plantacdes, voltando a ser semeado somente em 1875, com o inicio da imigracao italiana, na
regido colonial de Caxias do Sul (CONAB, 2017). A triticultura no Cerrado brasileiro teve
inicio em 1975 (em ambiente de sequeiro) na regido do Alto Paranaiba em Minas Gerais. Em
1979, através de pesquisas conduzidas pela Embrapa Cerrados em MG, iniciou-se o plantio de

trigo irrigado.



2.2. Importancia da Cultura

O trigo € a espécie cereal mais consumida na alimentacdo humana. A cultura tem se
destacado devido a sua importancia para a economia global, por ser considerada um dos trés
cereais mais cultivados no mundo, juntamente com o milho (Zea mays) e o arroz (Oryza sativa)
(FAO, 2023; TAKEITI, 2015). O grao de trigo é rico em carboidratos e possui grande teor de
proteinas. Estima-se que 19% das calorias da dieta humana global séo provenientes de produtos
elaborados a partir do trigo. Através da moagem, a farinha é a matéria-prima principal para a
fabricacdo de produtos panificveis (COSTA et al., 2008; FARINHAS..., 2009; POMERANZ,
1988., ROSSI; NEVES, 2004).

O péo € o principal produto advindo do uso culinério da farinha de trigo. Seu aspecto,
crocancia, qualidade, sabor e composicao nutricional variam de acordo com o tipo de farinha
utilizada. No Brasil, comumente utiliza-se a farinha de trigo branca, por meio da qual se chega
a preferéncia nacional: o pdo francés (BRASIL, 2014).

O cereal é cultivado em larga escala devido a ampla adaptacao climatica mundial (CONAB,
2019). O Brasil possui uma area cultivada proxima a 71,5 milhdes de hectares, dos quais
aproximadamente 2 milhGes de hectares sdo destinados a cultura do trigo. Além da Regido Sul,
tradicionalmente produtora, o trigo do cerrado tem hoje importancia estratégica. Na regido do
Brasil Central (Minas Gerais, Goias, Distrito Federal e Bahia), o trigo pode ser produzido em
dois sistemas de cultivo: de sequeiro ou safrinha, a partir da primeira quinzena de marco e no
sistema irrigado, sob pivo central, com semeadura a partir da segunda quinzena de abril. A
producdo anual nacional é de aproximadamente 5,5 milhdes de toneladas de graos, o que ndo
atende metade da demanda do consumo brasileiro, que atualmente é cerca de 14 milhdes de
toneladas. (CONAB, 2017).

2.3. Melhoramento Genético do trigo no Brasil

No Brasil, 0 melhoramento genético de trigo teve inicio em 1919 com a criacdo de
estacdes experimentais no estado do Rio Grande do Sul e Parana (SOUSA & CAIERAOQ, 2014).
Desde entdo, varias caracteristicas vém sendo melhoradas, por exemplo, tolerancia ao aluminio,
resisténcia a doencas foliares e de espiga, tolerdncia & germinacdo pré-colheita, qualidade
industrial apropriada, potencial produtivo elevado e tipo agrondmico adequado (CONAB,
2017; FEDERIZZI et al., 1999).

A partir de 1925, foram realizados os primeiros cruzamentos em trigo no Brasil. Como
consequéncia, foi langcada em 1940 a cultivar Frontana (BECKMAN, 1965). Ela é considerada

até hoje a maior contribuicdo do melhoramento genético nacional para o trigo no mundo,
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principalmente pela resisténcia de planta adulta & ferrugem da folha, tolerancia & debulha e a
germinacado na espiga (SOUSA, 2004).

Durante a década de 1970, houve a criacdo de varios centros de pesquisa, estatais e
privados, na Regido Sul, com destaque para o Centro Nacional de Pesquisa de Trigo (Embrapa
Trigo em Passo Fundo, RS), que permitiu a expansdo da &rea de cultivo deste cereal e o
surgimento de diversas cooperativas (CONAB, 2017).

Atualmente as empresas de melhoramento tém trabalhado para desenvolver novas
cultivares adaptadas as diferentes regides brasileiras conciliando o bom desempenho produtivo

e agrondmico com a qualidade industrial.
2.4. Trigo e Genes de Nanismo

Entre as caracteristicas agrondmicas almejadas, destaca-se plantas com baixa estatura,
um dos atributos desenvolvidos por Norman Borlaug na década de 60 que, associadas a novas
técnicas de cultivo, foram responsaveis pela “Revolu¢do Verde” (LUMPKIN, 2015). Essa
condicdo favorece a tolerancia ao acamamento, melhora a participacdo de assimilados no
desenvolvimento de grdos (maior indice de colheita) e aumenta a eficiéncia na utilizacdo de
recursos disponiveis no ambiente. Devido a sua importancia, a baixa estatura é uma das
principais caracteristicas buscadas em programas modernos de melhoramento de trigo em todo
0 mundo (MATHEWS et al., 2006). Assim, diversos pesquisadores de diferentes centros de
pesquisas mundiais comecgaram a buscar e estudar 0s genes que levam a diminuicdo da altura
das plantas de trigo.

Esses genes sdo conhecidos como genes Rht (Reduced heigth), denominados genes de
nanismo, responsaveis pela baixa estatura em plantas de trigo. No total 27 genes e alelos Rht
foram descritos até 0 momento (Tabela 1.) (MO et al., 2018; SUKHIKH, S. et al., 2021).

O Japao foi pioneiro em realizar estudos visando o desenvolvimento de cultivares de
trigo responsivas ao uso de fertilizantes, sem acamar (DALRYMPLE, 1986). A variedade de
trigo ‘Daruma’, desenvolvida no Japdo por volta do ano 1900, que possui em sua constitui¢ao
génica os genes de nanismo Rhtl e Rht2, é considerada uma das primeiras a apresentar porte de
planta semi-ando (SIAL et al, 2002). Em 1917, o genoétipo de trigo ando ‘Daruma’ foi cruzado
com ‘Fultz’ (gendtipo de trigo exportado dos Estados Unidos da América para o Japao) e, em
1925, melhoristas japoneses cruzaram Daruma/Fultz com ‘Turquia’ (um genotipo de trigo
Russo). Desta combinacao foi selecionado ‘Norinl0’, que foi disponibilizado para cultivo no
Japdo em 1935 (HANSON et al., 1982; MILACH & FEDERIZZI 2001). A partir de seu

langamento, pesquisadores americanos importaram e usaram intensivamente ‘Norinl0’ em suas
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hibridagdes. Os cruzamentos entre ‘Norinl0’ e variedades americanas exigiram anos de intensa
selecdo até a primeira variedade ser lancada em 1962 (MORRISON & VOGUEL, 1962;
REBETZKE et al., 2011). A selegdao em progénies do cruzamento entre ‘Norinl10’ x ‘Brevor14’
(gendtipo de trigo Americano) resultou em plantas com elevado nimero de perfilhos, alta
tolerancia ao acamamento, altura de planta média e menor comprimento e largura de folha
(REITZ, 1968; REBETZKE et al., 2012), definindo um novo padréo de planta.

Os genes de nanismo, além de reduzir a estatura de planta, aumentam o rendimento de
gréos e seus componentes: nimero de espigas por planta, nUmero de espiguetas por espiga,
namero de graos por espiga (REYNOLDS et al, 2001; SILVA et al., 2006; CHEN et al., 2012)
e afeta positivamente o indice de colheita (NIZAM UDDIN & MARSHALL, 1989;
REYNOLDS etal., 2001; ZAPATA et al., 2004). Em contrapartida, alguns estudos demonstram
que a introducdo de genes de nanismo diminuiu a porcentagem de proteina nos grdos (FISCHER
& QUAIL, 1990) e ocasionam decréscimo significativo no peso de grdos (NIZAM UDDIN &
MARSHALL, 1989; MIRALLES; SLAFER et al., 1996).

Tabela 1 - Lista de genes Rht, tipo de heranca, localizacdo no cromossomo e seus gendtipos
doadores (continua).

Gene/alelo Tipo heranga  Localizagdo Cromossomo Doador
rht- B1/Rht - B1lb (Rht 1) Recessiva 4 BS Norin 10
Rht- B1/Rht - Blc (Rht 3) Semidominante 4 BS Tom Thumb
rht- B1/Rht - Ble (Rht 11) Recessiva 4 BS Karlik 1
rht- BL/Rht- Blp (Rht 17) Recessiva 4BS Chris M1
rht- BL/Rht - Blb Recessiva 4 BS Kronos
rht- D1/Rht- D1b (Rht 2) Recessiva 4 DS Norin 10
Rht- D1/Rht- D1c (Rht 10) Dominante 4 DS Ai-Bian
Rht 4 Dominante 2BL Burt M937
Rht 5 Dominante 3BS Marfed M1
Rht 6 Dominante Sem dados Magnif 41
Rht 7 Dominante 2 AS Bersée Mult
Rht 8/Rht 8a ? 2DS Mara, Sava
Rht 8/Rht 8b ? 2DS Odom
Rht 8/Rht 8c Dominante 2DS Krasnodarskii Karlik
Rht 9 Dominante 7BS Mara
Rht 12 Dominante SAL Karcagi 522M7K
Rht 13 Dominante 7BS Magnifi 41M1
Rht 14 Dominante Sem dados Castelporziano
Rht 15 Dominante Sem dados Durox
Rht 16 Dominante Sem dados Edmore M1

Rht 18 Dominante 6 AS Icaro
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Tabela 1 - Lista de genes Rht, tipo de heranga, localizacdo no cromossomo e seus gendtipos
doadores (conclusdo).

Gene/alelo Tipo heranga  Localizacdo Cromossomo Doador
Rht 19 Dominante Sem dados Vic M
Rht 20 Dominante Sem dados Burt M860
Rht 22 Dominante 7AS Aiganfanmai
Rht 23 Dominante 5DL Sumai 3
Rht 24 Dominante 6 AL Aikang 58 x Jingdong 8
Rht 25 Dominante 6 AS UC1110 x P1610750

Fonte: SUKHIKH, S. et al., 2021

A produtividade de trigo pode ser elevada dentro de um intervalo de estatura de 70-100
centimetros na maioria das regides triticolas (RICHARDS, 1992a; FLINTHAM et al., 1997).
Os genes de nanismo Rhtl e Rht2 foram relatados como tendo a capacidade de reduzir a altura
de plantas de trigo em até 50% (KONZAK 1987; LOSKUTOVA 1998).

Flintham et al., (1997) e Fischer & Quail (1990) observaram resultados semelhantes ao
analisarem os genes Rhtl, Rht2 e Rht3, ou seja, os dois trabalhos chegaram a conclusao que
esses genes de nanismo maximizaram a produtividade de grdos se comparados com progénies
mais altas.

O gene Rht8 em combinagdo com Rht-B1b (Rhtl) ou Rht-D1b (Rht2) pode resultar em
plantas de trigo com estatura de até 75 cm,apresentando plantas com estaturas reduzidas (ELLIS
et al., 2004). Estes genes, além de provocarem alteracdo na estatura, também foram relatados
com a capacidade de modular a fisiologia e a morfologia do trigo através da diminui¢do da area
foliar e aumento da fotossintese por unidade de area (GENT & KIYOMOTO, 1997; ELLIS et
al., 2007).

Outro gene de nanismo com forte efeito (reducédo da estatura em mais de 50%) € o Rht-
D1c (Rht10), presente na cultivar ‘Ai-bianl” (BORNER et al., 1997). Esta tem estatura média
de 25,5 cm, sendo a menor estatura jé caracterizada em uma cultivar de trigo (YANG, et al.,
2009).

Na cultivar ‘Tom Thumb’ foi encontrado o gene Rht-Blc (Rht3), que pouco foi
explorado em cultivares comerciais por ocasionar um nanismo extremo. Ainda assim, ha relatos
de que esteja relacionado a melhora na produtividade, tolerancia a germinagdo na espiga e
melhor qualidade de panificacdo (FLINTHAM & GALE 1982).

Ha relatos também de efeitos menos pronunciados sobre a expressdo da alfa-amilase
para os genes Rhtl e Rht2 (REBETZKE et al., 2012). Diversos estudos indicam que 0s genes
Rhtl e Rht2 tém um efeito positivo sobre o rendimento de graos (FISCHER & QUAIL, 1990;
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BORNER et al., 1993; TANG et al., 2009; REBETZKE et al., 2011; REBETZKE et al., 2012).
Estes genes também sdo relatados como apresentando um efeito pleiotrépico (um gene
influencia muitos aspectos fenotipicos) positivo na fertilidade de espiguetas e aumento no
numero de graos por unidade de area (JAMES, 2011; REBETZKE et al., 2011; REBETZKE et
al., 2012).

O gene Rht25, localizado no cromossomo 6AS do trigo comum, apresenta efeitos
pleiotropicos em importantes caracteristicas agronémicas, como o periodo de espigamento e 0
desenvolvimento da espiga (MO et al., 2018).

O alelo Rht-D1b foi associado a maior suscetibilidade a giberela em trigo, doenca de
espiga causada pelo fungo Fusarium graminearum Schw (Teleomorfo Gibberella zeae (Schw.)
Petch.) (SRINIVASACHARY et al., 2008). Outro efeito relatado refere-se a reducdo no
comprimento do coledptilo, observado em genotipos portadores de genes Rht insensiveis ao
acido giberélico (GAI). Coledptilos mais curtos em trigo ndo afetam negativamente o
estabelecimento quando as condicfes de cultivo sdo favoraveis. Por outro lado, coledptilos
curtos podem reduzir o rendimento por meio do pior estabelecimento de plantulas sob
condi¢des menos favoraveis.

Os genes Rht13, Rht16, Rht19, Rht20, Rht22 e Rht23 sdo potenciais candidatos a
contribuir com o aumento da produtividade do trigo em programas de melhoramento e resultam
em reducdo de estatura similar a Rht-Blb, Rht-D1b, Rht-Ble, Rht-Blp e alelos Rht8
(SUKHIKH, 2021). No entanto, esses genes devem ser utilizados com cautela, uma vez que
alguns deles podem estar associados a efeitos indesejaveis (como floracdo tardia e lento
desenvolvimento da planta de trigo) o que pode levar a uma diminuigdo na produtividade
(CHEN, et al 2018; JOBSON et al, 2019).

Além disso, o uso de cultivares com alelos alternativos dos genes de Rht é limitado pelo
ambiente (RICHARDS, 1992a). Por exemplo, o déficit hidrico pode afetar significativamente
0 desenvolvimento da cultura e afetar negativamente as plantas de trigo mais baixas que

possuem genes de Rht, reduzindo assim a produtividade final (SUKHIKH, 2021).
2.5. Mapeamento por Sequenciamento

A era dos marcadores moleculares iniciou no final dos anos 1980 com marcadores de
polimorfismo de comprimento de fragmento de restri¢do (RFLP) e tem evoluido notavelmente
(BAJGAIN, et al, 2015). No final da década de 1990 surgiram varios marcadores baseadas em
reacdo de polimerase em cadeia (PCR) (GUPTA et al., 2010). A descoberta e implementacéo

de sistemas de marcadores facilitaram o mapeamento de genes que controlam muitas
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caracteristicas, como por exemplo, genes de resisténcia a ferrugem do colmo em trigo
(BAJGAIN, et al., 2015).

O genoma do trigo foi considerado por muito tempo um mistério pela sua dimenséo e
complexidade e a tarefa da sua decodificacao algo impossivel. Porém, em 2005, com a misséo
de agilizar o melhoramento genético do trigo, um grupo de cientistas e pesquisadores iniciou 0
estudo intitulado “Consércio de Sequenciamento Internacional do Genoma do Trigo”
(International Wheat Genome Sequencing Consortium - IWGSC) (SHIA & LING, 2018).

O genotipo selecionado para o sequenciamento do genoma foi a cultivar ‘Chinese
Spring’ da China, na qual se realizou a classificagdo dos cromossomos, o isolamento do DNA
e a construcdo de uma biblioteca para cada bragco cromossdmico. Estes estudos foram
conduzidos inicialmente no laboratério do Professor Jaroslav Dolezel, no Instituto de Boténica
Experimental da Republica Tcheca, e depois em diferentes laboratérios do IWGSC
(International Wheat Genome Sequencing Consortium) (LIU et al., 2018; SHIA & LING,
2018).

O cromossomo 3B foi o primeiro cromossomo a ser classificado com sucesso devido
ao seu grande tamanho. Em 2008, um mapa fisico do cromossomo 3B foi gerado usando clones
originarios do cromossomo 3B purificado (PAUX et al., 2008). Atualmente, todos os bracos
cromossomicos do gendtipo ‘Chinese Spring’ foram classificados e seus mapas fisicos foram
construidos, estando  disponiveis para acesso em uma biblioteca publica
(http://www.wheatgenome.org/Projects/IWGSC-Bread-Wheat-Projects) (LING, 20018).

Em 2017, estudos publicaram um sequenciamento melhorado do genoma do genétipo
‘Chinese Spring’. Os autores utilizaram tamanhos precisos de pares e um algoritmo otimizado
para gerar uma nova montagem, representando mais de 78% do genoma, muito maior do que a
propor¢do produzida anteriormente pelo IWGSC que era de aproximadamente 49%
(ALIPOUR, 2017). Recentemente, o IWGSC anunciou que concluiu uma sequéncia de alta
qualidade do ‘Chinese Spring” (IWGSC v1.0) e disponibilizou os dados gendmicos para acesso
publico (http://www.wheatgenome.org/News/Latest-news/RefSeq-v1.0-URGI) (LING, 2018).

Os avangos no mapeamento genético do trigo, a interpretacdo molecular e o
sequenciamento de genes e sua expressao sdo a base dos possiveis novos grandes avangos
tecnoldgicos na cultura do trigo. Essas tecnologias podem melhorar o estudo sistematico da
genética, genémica e evolucdo do trigo, agilizando o isolamento e caracterizacdo de genes que
controlam caracteristicas agrondmicas importantes, como rendimento e resisténcia a estresses
bioticos e abidticos (CUNHA, 2003; OGIHARA et al., 2000). A sequéncia completa do genoma


http://www.wheatgenome.org/Projects/IWGSC-Bread-Wheat-Projects
http://www.wheatgenome.org/News/Latest-news/RefSeq-v1.0-URGI
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do trigo ajudard muito no melhoramento molecular dessa cultura e com certeza ira contribuir
para enfrentar os desafios na seguranga alimentar e gerar uma agricultura mais sustentavel.

Recentemente, os marcadores SNP (Single Nucleotide Polymorphism) estdo sendo
usados cada vez mais em abordagens de mapeamento de QTL (Quantitative Trait Loci) e a
genotipagem por sequenciamento (GBS - Genotyping by Sequencing), conduzida nas
populacbes de interesse, tem trazido inGmeras descobertas interessantes (POLAND &
BROWN, 2012). O procedimento GBS permite a descoberta de SNPs especificos da populacédo
a partir do sequenciamento de bibliotecas de DNA. A usabilidade desta abordagem na
genotipagem de uma espécie de cultivo foi demonstrada pela primeira vez em milho (Zea mays
L.) (ELSHIRE et al., 2011), e tem sido usada com sucesso em outras espécies, incluindo trigo
(SAINTENAC et al., 2013) e cevada (Hordeum vulgare L.) (LIU et al., 2014).

A diversidade genética € um recurso essencial para o melhoramento. Assim, a
genotipagem por sequenciamento (GBS) torna-se uma tecnologia de Gltima geracdo que pode
simplificar genomas complexos, sendo usada como uma ferramenta molecular de alto valor
cientifico (ALIPOUR et al., 2017).

Segundo Bellucci et al., (2015), uma colecdo de 100 variedades de trigo da Escandinavia
foi genotipada pela técnica GBS a fim de identificar associagdes entre altura de planta,
rendimento de gréos e potencial de biomassa para producdo de bioetanol. Altura de planta é
uma das caracteristicas fenotipicas mais estudadas em trigo devido ao seu envolvimento na
arquitetura de planta, pois, junto com genes de nanismo, varios outros QTLs sdo relatados por
estarem ligados ao rendimento de graos (GRIFFITHS et al., 2012; JENSEN et al., 2011).

Apos realizada a técnica GBS, sugere-se estudos de associagdo ampla do genoma
(Genome Wide Association Studies - GWAS), uma ferramenta poderosa para a compreensdo
da heranca de caracteristicas complexas por meio da utilizacdo de tecnologias de genotipagem
e avaliacBes fenotipicas de colecBes de plantas. Através da técnica GWAS é possivel detectar
e identificar regides importantes, QTLs e genes que controlam e explicam determinados
fendtipos em cultivares e em acessos de germoplasma (TURUSPEKOV, 2017). Essas
informagdes contribuem significativamente para a obtencdo de cultivares mais produtivas,
resistentes & determinada doenca ou estresses abioticos. O GWAS foi conduzido com sucesso
em diversas culturas como trigo (ARORA et al., 2019), arroz (QUERO et al.,
2018) , sorgo (Sorghum bicolor [L.] Moench) (MORRIS et al., 2013) e soja (Glicine max L.)

(ZHANG, 2018) para selecdo de vérias caracteristicas de importancia econémica.


https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0733521018307173#bib31
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0733521018307173#bib31
https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/sorghum
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0733521018307173#bib20
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3 MATERIAL E METODOS

Foi utilizado um painel de 252 genotipos elite de trigo (Tabela 2). Esses materiais foram
oriundos de cinco paises (Brasil, Argentina, China, Canada e Libano), incluindo cultivares
modernas registradas e linhagens. Os geno6tipos fazem parte do banco de germoplasma de trigo
da Biotrigo Genética Ltda.

Tabela 2 - Identificacdo, nome e pais de origem dos genoétipos utilizados nesse estudo

(Continua).

Id. Genotipo Pais Origem! Id. Genotipo Pais Origem I Id. Genotipo Pais Origem
1 Abalone Brasil I 85 BI0162103 Brasil : 169 BI0172393 Brasil
2 DM Algarrobo Argentina | 86 BI0162120 Brasil | 170 BI0178043 Brasil
3 TBIO Alvorada Brasil | 87 BI0162123 Brasil | 1 BI0178044 Brasil
4 Ametista Brasii | 88  BIO162124  Brasil | 172 BR 18-Terena Brasil
5 Bag 601 Argentina | 89  BIO162129  Brasil | 173 BR 34 Brasil
6 Bag 10 Argentina | 920 BI0162131 Brasil I 174 CD 150 Brasil
7 Bag 11 Argentina | 91 BI0162151 Brasil I 175 BRS 229 Brasil
8 BI010200 Basi | 92  BIO162157  Brasil | 176 BRS 264 Brasil
9 BIO112560 Brasii | 93  BIO162159  Brasil | 177 BRS 327 Brasil
10 BIO131197 Brasil : 9 310162166#1 Brasil : 178 BRS 404 Brasil
11 FPS Regente Brasil | 95 BI0162181 Brasil v 179 BRS Belajoia Brasil
12 TBIO Capricho CL Brasil | 96 BI10162184 Brasil | 180 BRS Guamirim Brasil
13 TBIO Astro Brasil | 97 BI10162205 Brasil | 181 BRS Marcante Brasil
14 BI10142386 Brasil | 98 BI10162206 Brasil | 182 BRS Parrudo Brasil
15 TBIO Referéncia Brasil I 99 BI10162207 Brasil I 183 BRS Pastoreio Brasil
16 BIO143073 Brasii | 100 BIO162212  Brasil | 184 BRS Reponte Brasil
17 BIO143272 Brasii | 101  BIO162220  Brasii | 185 BRS Umb Brasil
18 BI0143272 Brasil l 102 Bl10162225 Brasil I 186 BRs 194 Brasil
19 B10143311 Brasil : 103 BI0162227 Brasil : 187 BRS 208 Brasil
20 TBIO Ello CL Brasil I 104 BI10162230 Brasil | 188 Campeiro Brasil
21 BI0151005 Brasil | 105 BI0162235 Brasil | 189 Carberry Canada
22 B10151065 Brasil | 106 BI10162248 Brasil | 190 CD 1104 Brasil
23 BIO151080 Brasii | 107  BIO162251  Brasil | 191 CD 1303 Brasil
24 BIO151298 Brasii | 108  BIO152265  Brasil | 192 CD 1705 Brasil
25 Bl0152074 Brasii | 109 B10162262 Brasil I 193 Celebra Brasil
26 BI0152075 Brasil I 110 Bl10162264 Brasil I 194 CEP 11 Brasil
27 B10152077 Brasil l 111 BIO162275 Brasil I 195 CJ9306 China
28 TBIO Trunfo Brasil 112 BI0162279 Brasil : 196 TBIO Consisténcia Brasil
29 BI0152081 Brasil I 113 BI10162290 Brasil I 197 Embrapa 16 Brasil
30 BI0152084 Brasil | 114 B10162295 Brasil | 198 Embrapa 277 Brasil
31 BIO152108 Brasii | 115  BIO162300  Brasil | 199 Esporio Brasil
32 BIO152219 Brasii | 116  Blo162353  Brasil | 200 TBIO Esséncia Brasil
33 BI10152223 Brasil i 117 BI10162358 Brasil i 201 FPS Amplitude Brasil
34 BI0152226 Brasil | 118 BI0162374 Brasil I 20 FPS Certero Brasil
35 BI0152229 Brasii | 119  BIO162379  Brasil | 203 Frontana Brasil
36 Suporte0l M20 Brasii | 120 BIO162380  Brasil | 204  FundacepNovaEra  Brasil
37 BI0152254 Brasil : 121 Bl10162388 Brasil : 205 Fundacep 52 Brasil
38 BI0152291 Brasil | 122 BI0162392 Brasil | 206 Gralha Azul Brasil
39 BI0152341 Brasil | 123 Bl016239%4 Brasil | 207 Bioceres Guayabo  Argentina

40 B10153442 Brasil | 124 B10162396 Brasil | 208 Inova Brasil
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Tabela 2 - Identificacdo, nome e pais de origem dos genoétipos utilizados nesse estudo

(concluséo).

Id. Genotipo Pais Origem! Id. Genotipo Pais Origem I Id. Genotipo Pais Origem
41 BI0153014 Brasil I 125 BI0163048 Brasil : 209 LG Cromo Brasil
42 BI0153046 Brasil | 126 BIO0163049 Brasil | 210 LG Fortaleza Brasil
43 DM Sauce Argentina | 127 BIO163051 Brasil | 21 LG Oro Brasil
44 BI0153066 Brasili | 128 B10163054 Brasil | 212 LG Supra Brasil
45 B10153097 Brasil | 129 BIO163073 Brasil | 213 Marfin Brasil
46 BI0153169 Brasil | 130 BI0163074 Brasil I 214 Nandubay Argentina
47 B10153195 Brasil | 131 BIO163075 Brasil | 215 OR1 Brasil
48 B10152114 Brasil | 132 BIO163116 Brasil I 216 ORS 1402 Brasil
49 BIO153255 Brasii | 133  BIO163172  Brasii | 217 ORS 1403 Brasil
50 BI0153275 Brasil : 134 BIO172014 Brasil : 218 ORS 1405 Brasil
51 BI0153281 Brasil | 135 BI0172020 Brasil | 219 ORS 1401 Brasil
52 Bl0153287 Brasil | 136 BIO172027 Brasil | 220 ORS Citrino Brasil
53 BI0153293 Brasil | 137 B10172036 Brasil i ORS Madrepérola Brasil
54 BI0153301 Brasil | 138 BI0172038 Brasil |22 ORS Vintecinco Brasil
55 BI0153302 Brasil | 139 B10172039 Brasil I 223 Pampeano Brasil
56 B10153325 Brasil | 140 BIO172040 Brasil | 224 Quartzo Brasil
57 BI0161132 Brasil ' 141 BI0172049 Brasil ' 225 Salamouni Libano
58 B10161155 Brasil I 142 B10172050 Brasil I 226 BRS Sanhaco Brasil
59 BIO161173 Brasil : 143 BIO172053 Brasil : 227 Sumai#3 China
60 BI0161184 Brasil | 144 BIO172060 Brasil | 228 Taurum Brasil
61 BI0161200 Brasil | 145 BI0172070 Brasil | 229 TBIO Alpaca Brasil
62 BIO161211 Brasil | 146 BIO172077 Brasil | 230 TBIO Aton Brasil
63 BI0161290 Brasil | 147 B10172090 Brasil | 231 TBIO Audaz Brasil
64 B10161297 Brasil | 148 BIO172105 Brasil | 232 TBIO Duque Brasil
65 BI0161338 Brasil | 149 BIO172114 Brasil I 233 TBIO Energia | Brasil
66 BIO161356 Brasili | 150 BIO172120  Brasil | 234 TBIO Iguacu Brasil
67 B10161415 Brasil I 151 B10172136 Brasil I 235 TBIO Itaipu Brasil
68 BI0161419 Brasil : 152 BIO0172137 Brasil : 236 TBIO Mestre Brasil
69 BI0161437 Brasil | 153 BIO172158 Brasil | 237 TBIO Noble Brasil
70 Bl0161456 Brasil | 154 BIO172173 Brasil | 238 TBIO Pioneiro 2010 Brasil
71 Bl0161468 Brasil | 155 BIO172176 Brasil | 239 TBIO Ponteiro Brasil
72 BIO141675 Brasil | 156 BIO172178 Brasil | 240 TBIO Sintonia Brasil
73 B10161539 Brasil | 157 BIO172232 Brasil | 241 TBIO Sinuelo Brasil
74 B10161548 Brasil | 158 BIO172215 Brasil | 242 TBIO Sonic Brasil
75 BI0162010 Brasii | 150  BIO172232  Brasil | 243 TBIO Sossego Brasil
76 B10162011 Brasil I 160 BI0172244 Brasil I 244 TBIO Tibagi Brasil
77 B10162014 Brasil : 161 BIO172257 Brasil : 245 TBIO Toruk Brasil
78 BI0162015 Brasil | 162 BI0172262 Brasil | 246 Turbo#2 Brasil
79 BI0162021 Brasil | 163 BIO172272 Brasil | 247 Turbo#8 Brasil
80 BI0162033 Brasii | 164  BIO172282  Brasil | 248 BIO142479 Brasil
81 BI0162049 Brasil | 165 BI0172320 Brasil | 249 BI0142502 Brasil
82 BI0162052 Brasil I 166 B10172380 Brasil I 250 BI0142539 Brasil
83 B10162062 Brasil ! 167 BIO172385 Brasil ! 251 B10142592 Brasil
84 BI0162068 Brasii | 168  BIO172392  Brasil | 252 BI0142597 Brasil

Fonte: da autora (2023).

Os experimentos para estudo da estatura foram conduzidos nos campos experimentais

da Biotrigo Genética Ltda, localizados em trés estados brasileiros, sendo eles Rio Grande do
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Sul, Parané e Goiés. Escolheu-se eles locais por serem consideradas regides triticolas brasileiras
importantes e de grande potencial agricola.

Na regido de zoneamento agricola fria RS | os experimentos foram conduzidos nos
municipios de Passo Fundo-RS (28°14°13°’S 52°24°26°°W) com 663m de altitude e Coxilha-
RS (28°06°18°’S 52°15°42°’W) com 675 m de altitude e na regido quente RS Il no municipio
de Santa Rosa-RS (27°49°39”°S 54°25°32°’W) com altitude de 318m.

Para a regido de zoneamento PR Il os experimentos foram realizados no municio de
Pitangueiras-PR (23°13°29”’S 51°32°14’’W) com 570m de altitude e para a regido PR 11l no
municipio de Arapongas-PR (23°28°46°’S 51°25°37°’W) apresentando 812m de altitude.

A regido de zoneamento GO IV foi composta por um experimento, conduzido no
municipio de Rio Verde-GO (17°47°20°°S 50°57°33”’W) apresentando 755m de altitude. As
avaliacBes em todas as localidades foram realizadas no ano safra de 2021.

Os experimentos conduzidos a campo, de cada localidade, foram compostos por trés
repeticdes, com tamanho de parcela de 3 sulcos x 2 metros, com espagcamento entre linhas de
0,17 m (4rea total de parcela de 1,02 m?) e delineamento experimental de blocos casualizados.
A avaliacdo da estatura de plantas (em centimetros) para caracterizacéo fenotipica foi realizada
a partir do estadio 85 da escala fenoldgica de Zadoks (ZADOKS et al., 1974). Em cada parcela
foi avaliada a estatura de plantas em trés pontos distintos de cada tratamento, dando origem a
um valor médio por parcela. A estatura de cada material foi considerada da superficie do solo
até a ponta da espiga, excluindo aristas, no colmo mais alto da planta escolhida (REBETZKE
et al. 1999).

Os dados fenotipicos de estatura de planta foram analisados de acordo com a
distribuicéo de dados (histograma) e foram submetidos a analise de variancia, a fim de detectar
diferencas significativas entre 0os gendtipos para a caracteristica em estudo. Foram realizados
testes de comparacdo de meédias pelo teste de Tukey, com 5% de probabilidade de erro, e
realizada uma correlacdo da estatura entre ambientes. As andlises estatisticas foram realizadas
no programa R Core Team (2019).

O painel de geno6tipos do presente estudo foi genotipado utilizando a técnica GBS, a
qual foi conduzida pela empresa DArT (Diversity Array Technology) - Australia. Através desta,
foram identificados marcadores SNP (Single Nucleotide Polymorphism), advindos do
alinhamento com o genoma de referéncia Chinese Spring v1.0 (28393 marcas brutas). Foram
encontrados cerca de 4500 marcadores com base nos filtros utilizados, sendo a imputacao feita
com base no alelo mais frequente (Wright), depois de os dados serem filtrados para MAF de

0,05 e Call Rate de 0,98 (por marca e individuo). Anélises exploratorias também foram
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realizadas para compreender os dados. Estes foram utilizados para compor a matriz de dados
genotipicos da populacéo.

A partir da obtencdo dos dados fenotipicos e genotipicos, as analises de associacao
gendmica foram conduzidas de acordo com o modelo linear proposto YU et al. (2005). Neste
modelo foram levados em consideracdo os efeitos de estrutura de populacdo (matriz Q) e os
efeitos de familiaridade (matriz de parentesco K). Desta forma, foi utilizado o modelo linear
misto levando em consideragédo os efeitos Q + K para aumentar o poder das analises e reduzir
a chance de obtencéo de falsos positivos devido a vieses de estrutura de populacédo e grau de
parentesco. Este modelo foi rodado usando o programa R Core Team (2019) (BRADBURY et
al., 2007).

Para o mapeamento foram utilizadas as abordagens individuais e conjuntas dos dados,
ou seja, foi realizada uma analise por local e uma analise conjunta. No total, foram utilizados
seis locais (Passo Fundo - RS, Coxilha - RS, Santa Rosa - RS, Arapongas - PR, Pitangueiras -
PR e Rio Verde - GO) para o estudo.

A partir da analise dos dados, foram observadas as regides significativas dos picos, com
limiar de significancia estimado por método iterativo do pacote FarmCPU e buscado na
literatura quais os QTL ou genes de Rht ja mapeados nestas regides.

Assim, com base na literatura e em bancos de dados publicos, procurou-se identificar
quais genes previamente reportados correspondem as regides genémicas encontradas no estudo.
Por fim, procurou-se entender quais combinacfes de genes Rht originam estaturas desejaveis
em programas de melhoramento, além de buscar novas regifes genémicas para essa

caracteristica.
4 RESULTADOS E DISCUSSAO

O estudo para a caracteristica altura de planta desenvolvido no painel de trigo elite,
apresentou distribuicdo normal e unimodal para a avaliacdo individual (FIGURA 1) e
distribuicdo normal e bimodal para a avaliacdo conjunta dos dados (FIGURA 2) apresentando
diferenga significativa de acordo com ANOVA (TABELA 3).
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Figura 1 - Histograma por local de todos os locais da distribui¢do fenotipica da estatura de
plantas nos gendtipos estudados.
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Figura 2 - Histograma de todos os locais da distribuicdo fenotipica da estatura de plantas nos
gendtipos estudados.
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Fonte: da autora (2023).

Tabela 3 - Anélise de variancia de todos os locais.

Fonte de variacao GL QM
Genotipos (G) 243 907 *
Locais (A) 5 127478 *
Blocos 2 39

GxA 1209 33 *
Residuo 2914 16

CV (%) 5,00

GL = graus de liberdade; QM = quadrado médio; * = significativo a 1% significancia; CV = coeficiente
de variacéo.
Fonte: da autora (2023).

De acordo com a tabela acima (TABELA 3) tanto o carater genétipo como locais
demostraram diferenca significativa, do mesmo modo que a interacdo genoétipo e ambiente foi
significativa. Assim, os dados foram submetidos ao teste de comparacao de médias de Tukey a
5% de probabilidade (TABELA 4).

A localidade de Santa Rosa - RS, foi a regido que demonstrou a maior estatura, com
média de 90,26 cm; seguido pela regido de Coxilha - RS, com meédia de 86,82 cm; Arapongas
- PR, com média de 85,40 cm; seguido por Passo Fundo - RS, com estatura média de 84,72 cm;
Pitangueiras - PR, com estatura média de 80,80 cm, e por fim, Rio Verde - GO, foi a localidade
que a presentou a menor estatura, com média de 54,05 cm (TABELA 4.)

Essa discrepancia na estatura da localidade de Rio Verde - GO, com as demais regides

estudadas se deve, principalmente, pela escassez hidrica (ensaio realizado no sequeiro)
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acompanhada por elevadas temperaturas. Por esses fatores, no Brasil, o cultivo do trigo se
restringiu, durante muitos anos, apenas a regido Sul, devido a fatores bioclimaticos
(GUTKOSKI et al., 2007).

Segundo Condé, et al, (2010) a seca pode ser considerada como o principal fator de
estresse ambiental, afetando diretamente, a producdo das culturas em todo o mundo, em especial
nas regides tropicais. Diversas respostas metabdlicas protegem a planta na presenca de estresse
hidrico, como por exemplo, o fechamento dos estbmatos, o que reduz a transpiracdo, impedindo
a perca de agua pelas folhas (MACHADO & SASSAKI, 1999; TAIZ & ZEIGER, 2010).

Conforme Lawlor & Uprety (1993), o fechamento dos estomatos impede a entrada de
gas carbonico, o que é fundamental para a realizacdo da fotossintese. Ndo ocorrendo esse
processo de producdo de energia, as plantas podem apresentar uma reducdo na area foliar,
reducdo de altura, e perda de producdo (SOUSA & LIMA, 2010).

Os dados referentes a altura de plantas apresentaram uma boa correlacdo entre as
localidades, mesmo a regido de Rio Verde - GO, quando correlacionados aos demais locais de
estudo apresentou valores maiores e igual a 0,72 (FIGURA 3). Isso demostra que mesmo em
diferentes ambientes 0s genes de nanismo sdo expressos, sendo o fenétipo de baixa estatura
expresso em maior intensidade devido as caracteristicas ambientais de cada regido em estudo.

Canci et al, (1997) estudou o carécter estatura de planta e os efeitos do ambiente,
encontrando em seus resultados uma interacdo entre gendétipo x ambiente, indicando que a
mesma cultivar pode se comportar de maneira diferente em distintos ambientes.

Outra correlacédo fenotipica positiva foi estudada por Camargo & Oliveira (1983), onde
constatou-se um aumento na producdo de gréos ligado ao porte reduzido de plantas em
diferentes ambientes. Boukerrou & Rasmusson (1990), analisaram algumas cultivares de
cevada lancadas entre 1920 e 1984 em diversos ambientes e também verificaram aumento no
rendimento de grdos relacionado, entre outras caracteristicas, a diminuicdo da estatura de
planta.

Isso demonstra que 0s genes de nanismo podem ser expressos mesmo em diferentes
ambientes, podendo sua interagdo na reducdo de estatura ser mais ou menos influenciada de
acordo com a temperatura e disponibilidade de agua de cada ambiente.

Para o carater estatura de planta em trigo, trabalhos demonstram altos valores de
herdabilidade (YAO, et al., 2011). De acordo com Rebetzke et al. (2012), estudando fontes de
genes de nanismo, encontraram valores elevados de herdabilidade para estatura de plantas,
assim, altos valores de herdabilidade indicam que ha maior probabilidade de ganhos de selecéo,

uma vez que ha menor influéncia do ambiente.
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Tabela 4 - Dados coletados na safra de 2021 em seis localidades, submetidos ao teste de
comparacdo de médias de Tukey a 5% de probabilidade.

Locais Médias?
Santa Rosa 90.26 a
Coxilha 86.82 b
Arapongas 8540 ¢
Passo Fundo 84.72 d
Pitangueiras 80.80 e
Rio Verde 54.05 f

1= significativo a 5% de probabilidade de erro pelo teste de médias Tukey.
Fonte: da autora (2023).

Figura 3 - Correlacdo entre os locais para o estudo da caracteristica estatura de plantas em painel
de trigo elite.
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Fonte: da autora (2023).

Os estudos da associacao gendmica ampla (GWAS) evidenciaram um conjunto de SNPs
e regides gendmicas associados a estatura do trigo. Cada ambiente foi analisado
individualmente (FIGURA 4, 5, 6, 7, 8 e 9) e em conjunto, utilizando-se a média de todas as
localidades (FIGURA 10). Utilizou-se a base de dados para trigo e aveia (GrainGenes) para o
estudo dos SNPs encontrados, utilizando o genoma de referéncia “Chinese Spring 1.0”, com
janela de busca de 10kb.

Na regido do Rio Grande do Sul, as analises de associagéo realizadas para a localidade
de Passo Fundo, demonstraram a presenca de cinco SNPs localizados no cromossomo 2BS,
4AL, 4DS e duas marcas no cromossomo 7A sendo uma no brago curto e outra no brago longo
do cromossomo (FIGURA 4).
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O SNP localizado no cromossomo 2BS foi localizado entre as posi¢Ges 142998710-
143001885, onde foi encontrado o gene TraesCS2B02G170000, o qual possui resposta ao
estresse salino/antifungico (BLAKE et al., 2019). Segundo Ribeiro et al., (2001) o
aproveitamento de algumas areas como as de regides aridas e semiaridas esbarra em alguns
obstaculos como a salinidade e o potencial de sodicidade da &gua. De acordo com Torres, et al.,
(2000) por condicbes ambientais, nem sempre as sementes encontram no solo o ambiente
favoravel para sua germinacéo e desenvolvimento. Segundo dados da Embrapa (2022) 40% do
trigo cultivado no cerrado brasileiro pertence areas irrigadas. Assim torna-se fundamental
controlar os niveis de sais no solo, pois em excesso pode limitar no desenvolvimento e producao
da cultura.

Os SNPs localizados nos cromossomos 4AL, 4DS e 7AS detectou trés genes cujas
funcbes ainda ndo foram descritas. Os genes sdo TraesCS4A02G316500,
TraesCS4D02G046500 e TraesCS7A02G032500, localizados entre as posi¢cdes 606400310-
606400330; 22018000-22018100 e 13797840-13797870 respectivamente (BLAKE et al.,
2019). Esses resultados véo de encontro ao estudo realizado Sukhikh et al., (2021) o qual relatou
a presenca dos genes Rht2 e Rht10 no cromossomo 4DS e o gene Rht22 no cromossomo 7AS.
Assim, esses SNPs encontrados nesse estudo podem ter ligagdo com os genes Rht2, Rth10 e
Rht22.

Para a marca localizado no cromossomo 7AL ndo foi localizada nenhum gene préximo
da posicdo 511395836-511395936.

Figura 4 - Grafico Manhattan Plot obtido para a caracteristica altura de planta no municipio de
Passo Fundo, RS. A linha correspondendo ao limite de p-value < 0,001.
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Fonte: da autora (2023).

Para o ambiente Coxilha, foram encontrados sete SNPs, localizados no cromossoma
1DS, 2BS, 4AL, 5BL, 6BS, 7AS e TAL (FIGURA 5).


https://academic.oup.com/database/article/doi/10.1093/database/baz065/5513438
https://academic.oup.com/database/article/doi/10.1093/database/baz065/5513438
https://academic.oup.com/database/article/doi/10.1093/database/baz065/5513438
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Os SNPs localizados nos cromossomos 2BS, 4AL, 7AS e 7AL foram 0s mesmos
encontrados no ambiente de Passo Fundo, RS e j& foram citados acima. Assim, mais uma vez
destaca-se a marca no cromossomo 7AS onde Sukhikh et al., (2021) relatou a presenca do gene
Rht22.

J& os demais SNPs encontrados estéo localizados no cromossomo 1DS e 5BL entre as
posicbes 49617200-49617230 e 549971560-549971580, onde encontrou-se 0s genes
TraesCS1D02G067980 e TraesCS5B02G371300 respectivamente, porém a funcéo desses
genes ainda néo foi descrita (BLAKE et al., 2019).

Jé& para o SNP localizado no cromossomo 6BS néo foi localizado nenhum gene préximo
da posi¢édo 164035370-16403547.

Figura 5 - Gréafico Manhattan Plot obtido para a caracteristica altura de planta de trigo no
municipio de Coxilha, RS. A linha correspondendo ao limite de p-value < 0,001.
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-

~logo(p)
D e e e @

] " . .
. -
-3 A i3 .,
. i 8 . % .“:’ 2° Sl | o
id bl
1 | X gy X

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1

12 1

Santa Rosa, foi a localidade que apresentou o maior nimero de associagdes, ou seja,
nove SNPs, dois deles foram localizados no cromossoma 1DS, sendo as demais marcas
localizadas no cromossomo 2BS, 3BL, 4BL, 4DS, 5BL e duas associa¢cdes no cromossoma 7A
uma no braco curto e outra no brago longo do cromossomo (FIGURA 6).

O SNPs localizados nos cromossomos 2BS e 7AS foram 0s mesmos encontrados nos
ambientes de Passo Fundo e em Coxilha, RS e ja foram citados acima. Vale ressaltar que mais
uma vez destaca-se a marca no cromossomo 7AS onde Sukhikh et al., (2021) relatou a presenca
do gene Rht22. J4 a marca encontrada no cromossomo 4DS foi citada no ambiente de Passo
Fundo, RS. Fato também ocorrido com o SNP localizada no cromossomo 1DS a qual ja foi
citada na localidade de Coxilha, RS.

Nesta localidade quatro novas associag0es demostraram-se presentes, elas estdo
localizadas nos cromossomos 1DS, 3BL, 4BL e 5BL e estdo inseridas nos genes
TraesCS1D02G048900, TraesCS3B02G385800, TraesCS4B02G267900 e


https://academic.oup.com/database/article/doi/10.1093/database/baz065/5513438
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TraesCS5B02G399500 nas  posicbes  28570020-28570040, 605911670-605911700,
541471280-541471300 e 576916720-576916760 respectivamente (BLAKE et al., 2019). A
funcdo desses genes de acordo com o database de trigo (Grain Gene) cita 0 gene
TraesCS1D02G048900 responsavel pela ligacdo de carboidratos. Sabe-se que durante a
germinacdo, hd um aumento na atividade das lipases, que estdo associadas aos corpos lipidicos.
Os &cidos graxos, liberados dos triglicerideos pela acao das lipases, sdo metabolizados pelas
células dos glioxissomos e convertidos em carboidratos. Durante o periodo de germinacdo do
trigo as lipases apresentam um aumento de atividade, principalmente no coledptilo e nas raizes
seminais estando relacionado com o desenvolvimento e porte de planta. Segundo Queji et al.,
(2006) o amido é considerado o mais importante carboidrato presente na farinha de trigo,
contribuindo para a formacéo da estrutura, consisténcia e textura da massa.

O gene TraesCS4B02G267900 estd descrito como percursos de atividade de
carboxipeptidase do tipo serina, responsavel pela digestdo de proteinas (BLAKE et al., 2019).
A combinacdo ideal entre qualidade e quantidade de proteinas presentes no trigo pode estar
relacionada com o carater “stay-green”, responsavel pelo aumento no periodo de permanéncia
dos colmos e folhas verdes, até o enchimento total dos gréos, tem demonstrado ser promissor
em atribuir qualidade ao trigo, principalmente em relacdo a resisténcia a moléstias (WALULU
et al., 1994), maior capacidade de acumular matéria seca, devido ao aumento na producao de
fotoassimilados (GENTINETTA et al.,1986), além disso, podera proporcionar maior tolerancia
ao acamamento (CUKADAR-OLMEDO &MILLER, 1997) respondendo positivamente a uma
maior aplicacdo de nitrogénio, garantindo um maior enchimento dos grdos com amido e ainda
produzir uma maior quantidade de proteina.

J& funcdo do gene TraesCS5B02399500 esta relacionada com processos metabolicos
com atividades de transferase (BLAKE et al., 2019). A produtividade do trigo é afetada
principalmente quando a planta estd no final do estddio vegetativo, quando a planta sofre
naturalmente com estresses oxidativos. Assim, o sistema de defesa da planta responde
aumentando a atividade de enzimas através da transferase, além de produzir metabolitos que
combatem os efeitos oxidativos, permitindo expressar seu ideal desenvolvimento e
produtividade (REZENDE, K, H. 2018).

O gene TraesCS3B02G385800 ainda nao possui funcao descrita (BLAKE et al., 2019).


https://academic.oup.com/database/article/doi/10.1093/database/baz065/5513438
https://academic.oup.com/database/article/doi/10.1093/database/baz065/5513438
https://academic.oup.com/database/article/doi/10.1093/database/baz065/5513438
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Figura 6 - Gréafico Manhattan Plot obtido para a caracteristica altura de planta de trigo no
municipio de Santa Rosa, RS. A linha continua correspondendo ao limite de p-value
< 0,005 enquanto a linha pontilhada corresponde ao valor de p-value < 0,001.
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Fonte: da autora (2023).

Para a regido do Parana, as andlises de associacdo realizadas para a localidade
Arapongas apresentaram cinco SNPs significativos, localizados no cromossoma 2BS, 2BL,
4AL, 7TAS e TAL (FGURA 7).

O SNPs localizados nos cromossomos 2BS, 7AS e 7AL foram os mesmos encontrados
nos ambientes de Passo Fundo, Coxilha e Santa Rosa, RS e ja foram citados acima. Pela terceira
vez destaca-se 0 cromossomo 7AS portador do gene Rht22 (SUKHIKH, S. et al., 2021). J4 o
SNP localizado no cromossomo 4AL foi 0 mesmo encontrado nos ambientes de Passo Fundo e
Coxilha, RS.

A marca localizada no cromossomo 2BL, apareceu exclusivamente no ambiente de
Arapongas, PR e vai de encontro com o estudo de Sukhikh et al., (2021) o qual relatou o gene
Rht4 no cromossomo 2BL. Porém nesse estudo nenhum gene foi encontrado proximo a sua
posi¢do 698081940-698082040.

Figura 7 - Grafico Manhattan Plot obtido para a caracteristica altura de planta de trigo no
municipio de Arapongas, PR. A linha correspondendo ao limite de p-value < 0,001.
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Fonte: da autora (2023).
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O ambiente de estudo Pitangueiras apresentou trés SNPs, localizados nos cromossomas
2BS, 5DL e 6BL (FIGURA 8). A marca localizada no cromossoma 2BS foi a mesma encontrada
para as demais localidades citadas acima (Passo Fundo - RS, Coxilha - RS, Santa Rosa - RS e
Arapongas - PR).

Jé& as marcas localizadas nos cromossomos 5DL, portador do Rht23 (SUKHIKH, S. et
al.,, 2021), e 6BL foram localizados nas posi¢Oes 460943800-460943850 e 457216400-
457216450 e estdo inseridos nos genes TraesCS5D02G392700 responsavel pelo transporte de
cations e o gene TraesCS6B02G254200 o qual possui a funcéo de ligagdo do DNA e também,
responsavel pelo transporte catidnico (BLAKE et al., 2019). Esses genes podem ajudar na
absorcdo de nutrientes no solo, através das raizes das plantas os principais cations responsaveis
pela fertilidade do solo, desenvolvimento de planta (porte e estatura) e produtividade da cultura

do trigo podem ser extracdo do solo com maior facilidade (GAZZONI, L, D. 2017).

Figura 8 - Grafico Manhattan Plot obtido para a caracteristica altura de planta de trigo no
municipio de Pitangueiras, PR. A linha continua correspondendo ao limite de p-
value < 0,005 enquanto a linha pontilhada corresponde ao valor de p-value < 0,001.
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Para a regido de Goids, avaliou-se a localidade de Rio Verde, a qual apresentou dois
SNPs localizados no cromossomo 2DL e 6BL (FIGURA 9).

A marca localizada no cromossomo 2DL apareceu exclusivamente para a localidade de
Rio Verde, GO e proximo a esse SNP foram encontrados dois genes. Na posi¢do 535108756-
535108771 foi encontrado 0 gene TraesCS2D02G421700, mas a fungdo ainda ndo foi
descrita(BLAKE et al., 2019). Contudo, nas proximidades do cromossomo, na posi¢do
61773384-61773400 foi encontrado o gene MIR164 o qual pode estar associado ao melhor
desenvolvimento do sistema radicular, resisténcia a seca, aumento no rendimento de gréos e

regulagéo negativa a resisténcia a ferrugem linear do trigo (CHI, Q. et al. 2022; FENG, H. et
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al. 2013; GENG, Y. et al.2020). O SNP localizado no cromossomo 6BL foi 0 mesmo
encontrado na localidade de Pitangueiras, PR.

Figura 9 - Gréafico Manhattan Plot obtido para a caracteristica altura de planta de trigo no
municipio de Rio Verde, GO. A linha correspondendo ao limite de p-value < 0,001.
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Quanto a média geral de todas as localidades para o estudo de associacdo ampla, foram
encontrados sete SNPs significativos, localizadas nos cromossomos 1DS, 2BS, 4AL, 5DL, 6BS,
7AS e 7AL (FIGURA 10). Nessas marcas, utilizando-se a busca de dados de 10kb foram
encontrados cinco genes.

Tabela 5 - Resultado médio dos SNPs significativos de todas as localidades estudadas,
demonstrando 0 cromossomo e genes encontrados proximos as marcas
significativas.

Cromossomo 1DS 2BS 4AL 5DL 6BS 7AS 7AL

Gene TraesCS1D02G067980 TraesCS2B02G170000 TraesCS4A02G316500 TraesCS5D02G392700 Nenhum TraesCS7A02G032500 Nenhum

Fonte: da autora (2023).

A marca localizada no cromossomo 2BS foi 0 SNP que mais apareceu, encontrado nas
localidades de Passo Fundo - RS, Coxilha - RS, Santa Rosa - RS, Arapongas -PR e Pitangueiras
- PR.

Os SNPs localizados nos cromossomos 7AS e 7AL foram marcas presentes em quatro
localidades, sendo elas Passo Fundo - RS, Coxilha - RS, Santa Rosa - RS e Arapongas - PR. Ja
marca localizada no cromossomo 4AL foi identificada em trés localidades, Passo Fundo - RS,
Coxilha - RS e Arapongas - PR.

O SNP localizado no cromossomo 1DS foi localizado na localidade de Coxilha - RS e
Santa Rosa - RS. Ja as marcas localizadas nos cromossomos 2BS, 5DL e 6BS apareceram
exclusivamente para os ambientes Arapongas - PR, Pitangueiras - PR e Coxilha - RS,

respectivamente.
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Figura 10 - Grafico Manhattan Plot obtido para a caracteristica altura média de planta de trigo
em todos os municipios estudados. A linha continua correspondendo ao limite de
p-value < 0,005 enquanto a linha pontilhada correspondendo ao limite de p-value <
0,001.
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Fonte: da autora (2023).

Esses sete SNPs encontrados no resultado médio proporcionou o efeito de reducao na
estatura média dos materiais. A marca encontrada no cromossomo 1DS causou uma reduc¢éo de
estatura de 2,68 cm, enquanto o SNP localizado no cromossomo 2BS proporciona uma reducédo
de estatura de 1,96 cm. As demais marcas localizadas nos cromossomos 4AL, 5DL, 6BS, 7AS
e 7AL causaram uma reducéo de estatura de 2,57 cm; 2,39 cm; 3,60 cm; 3,35 cm e 4,59 cm,
respectivamente.

Vale ressaltar que as regibes de Pitangueiras, PR e Rio Verde, GO, durante o
desenvolvimento do trigo, na safra de 2021, sofreram com falta de agua e elevadas
temperaturas, fato que pode ter reduzido a altura das plantas. Segundo SOUZA (1999), o
estresse provocado por altas temperaturas, conciliado por falta de agua sdo um dos principais
fatores ambientais que limitam a producdo de trigo. Entre as principais caracteristicas destaca-
se a reducdo no desenvolvimento das raizes e dos perfilho, reducédo da area foliar, encurtamento

do ciclo total da planta e altura de planta reduzida.
5 CONCLUSOES

O comportamento altura de planta em trigo demonstrou maior estatura no ambiente de
estudo de Santa Rosa - RS, seguido pela regido de Coxilha - RS, Arapongas - PR, Passo Fundo
- RS, Pitangueiras - PR, e por fim, Rio Verde - GO.

Sugere-se continuacao desse estudo com maior intervalo de busca (maior que 10kb),
principalmente focando nos cromossomos 5DL e 7AS onde ja foram relatados na literatura os
genes Rht22 e Rth23 e apresentaram marcas significativas no resultado médio de todas as

localidades estudadas nesse trabalho.
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As sete associa¢fes médias significativas demonstraram reducdo na estatura do trigo e
estdo ligadas com genes ja descritos na literatura sendo eles TraesCS1D02G067980,
TraesCS2B02G170000, TraesCS4A02G316500, TraesCS5D02G39270 e
TraesCS7A02G03250.
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