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RESUMO

No Brasil, o sistema de arroz de terras altas contribui fortemente para a producdo nacional desse
cereal. Estratégias para melhorar o desempenho do arroz de sequeiro e sua insercao no sistema
brasileiro de producdo de gréos, tem norteado as pesquisas em programas de melhoramento.
Dentre esses, destaca-se a reducdo no ciclo do arroz, aumento na produtividade de gréos e
tolerancia aos estresses abidticos. Uma estratégia € a associacao do melhoramento convencional
com as novas técnicas de biotecnologia moderna. A busca por possiveis genes candidatos e sua
manipulacdo visando a tolerancia a altas temperaturas tem sido essencial nos programas de
melhoramento. Os genes da familia ERECTA (ERfs), codificam proteinas receptoras do tipo
quinase que estdo envolvidas no desenvolvimento morfolégico e fisiologico das plantas bem
como na resposta a diferentes estimulos ambientais. No genoma do arroz encontram-se trés
genes ERfs, OsER1, OsER2 e OsERL, que apresentam potencial no desenvolvimento de
genotipos tolerantes ao calor com a utilizacdo de técnicas de engenharia genética. O trabalho
buscou identificar o padrdo de expressdo dos OsSERfs em gendtipos de arroz no periodo
reprodutivo desde a fase R2 até R6. Foram também obtidas plantas transgénicas To carregando
uma proteina ER truncada (AKinase), funcionando como um supressor ER, a fim de estudar a
sua influéncia no padrdo de expressdo dos OsERfs. Posteriormente, progénies oriundas dos
gendtipos de maior expressdo do AKinase foram submetidas ao estresse de alta temperatura por
14 dias durante o periodo reprodutivo. Maiores expressdes do OsERfs foram observadas no
inicio da fase reprodutiva, R2 a R4. Observou-se um efeito de compensacao genética, ocorrendo
a regulagdo transcricional positiva dos OsERfs na presenca do AKinase. Todavia, as plantas
transgénicas nao apresentaram tolerancia ao calor durante a fase reprodutiva, resultando em alta
esterilidade e reduzida produtividade de grdos. Uma alternativa além do das cultivares
tolerantes ao estresse de calor sdo as cultivares precoces que, além de reduzir o tempo de
exposicao da lavoura a periodos de temperaturas extremas, permitem a sua inser¢do em sistemas
de sucessdo com outras culturas. Visando reduzir o ciclo em genotipos de arroz, uma alternativa
é a hibridacdo. Todavia, 0 sucesso desta técnica depende da eficiéncia na selecdo dos genitores
ou das populacdes segregantes oriundas dos cruzamentos. Assim, alguns procedimentos para
predicdo do potencial genético de populagdes segregantes foram aplicados a fim de selecionar
uma populacdo com precocidade de florescimento e produtividade de grdos. As populacdes
foram obtidas a partir do cruzamento biparental entre uma cultivar super precoce, BRSMG
Cacula, e duas produtivas, BRSMG Caravera e CMG1590. A selecdo se baseou nas estimativas
de parametros genéticos e fenotipicos, componentes de média e variancia e probabilidade de
linhagens em F. de superar um padrdo. Ademais, para cada populacdo foram avaliadas
progénies em geracGes avancadas de endogamia. Os diferentes métodos utilizados foram
satisfatorios na selecdo de populacBes precoces e produtivas. A associacdo de dois ou mais
procedimentos podem auxiliar o melhorista na selecéo de populagées com bom desempenho e
variabilidade genética. A populacdo BRSMG Cagcula x Caravera foi superior para selecdo de
gendtipos precoces e produtivos.

Palavras-chave: Expressao génica. Genes da familia ERECTA. Predicdo de populacGes
segregantes.



ABSTRACT

In Brazil, the upland rice system contributes to the national production of this cereal. Strategies
to improve the performance of upland rice and its insertion in the Brazilian grain production
system have guided research in breeding programs. Among these, there is a reduction in rice
life cycle, increase in grain yield and tolerance to abiotic stresses. One strategy is to combine
conventional breeding with the new techniques of modern biotechnology. The search for
possible candidate genes and their manipulation aiming at high temperature tolerance has been
essential in breeding programs. The ERECTA family genes (ERfs) encode receptor-like kinase
proteins that are involved in morphological and physiological development of plants, as well as
in the response to different environmental stimuli. In the rice genome there are three ERfs genes,
OsER1, OsER2 and OsERL, which have potential in development of heat-tolerant genotypes
using genetic engineering techniques. The work identified the expression pattern of OsERfs in
rice genotypes in the reproductive stage from R2 to R6 stage. To transgenic plants carrying a
truncated ER protein (AKinase), functioning as an ER suppressor, were obtained to study its
influence on the expression pattern of OsERfs. Subsequently, progenies T1 from genotypes with
the highest AKinase expression were submitted to high temperature stress for 14 days during
the reproductive stage. Greater expressions of OSERfs were observed at the beginning of the
reproductive stage, R2 to R4. A genetic compensation effect was observed, with a positive
transcriptional regulation of OsERTs in the presence of AKinase. However, transgenic plants did
not show heat tolerance during the reproductive stage, resulting in high sterility and reduced
grain yield. An alternative in addition to the heat stress tolerant cultivars are early flowering
cultivars which reduce the time of exposure of the crop to periods of extreme temperatures and
allow its insertion in succession systems with other crops. In order to reduce the cycle in rice
genotypes, an alternative is hybridization. However, the success of this technique depends on
the efficiency in the selection of parents or segregating populations from crosses. Thus, some
procedures to predict the genetic potential of segregating populations were applied to select a
population with early flowering and grain yield. Populations were obtained from a biparental
crossing between an early flowering cultivar, BRSMG Cagcula, and two high grain yield lines,
BRSMG Caravera and CMG1590. The selection was based on estimates of genetic and
phenotypic parameters, mean and variance components, and probability of F. lines that surpass
a pre-established standard. Furthermore, progenies in advanced generations of inbreeding were
evaluated for each population. The different methods used were satisfactory in the selection of
early flowering and productive populations. The association of two or more procedures can help
the breeder to select populations with good performance and genetic variability. The BRSMG
Cacula x Caravera population was superior for selection of early flowering and high grain yield
genotypes.

Keywords: Gene expression. ERECTA family genes. Prediction of segregant populations.
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1 INTRODUCAO GERAL

A cultura do arroz (Oryza sativa) se caracteriza como uma importante fonte de energia
na forma de amido, além de proteinas, vitaminas e minerais associados a um baixo teor de
lipideos. Principalmente nos paises em desenvolvimento, a cultura é a base alimentar da
populacdo, contribuindo com 27% dos carboidratos, 20% das proteinas e 3% dos lipidios da
alimentacdo (WALTER; MARCHEZAN; AVILA, 2007).

A cultura do arroz se destaca como a terceira com maior area plantada no Brasil segundo
0 ultimo levantamento da safra 2020/2021, ficando atras apenas do milho e da soja (CONAB,
2021b). A area destinada ao arroz de terras altas teve um incremento de 1,3% comparado a safra
passada (2019/2020) o que resultou em 20,2 mil toneladas a mais do grédo do que no Gltimo ano.

Em outubro de 2020, o arroz bateu recorde de preco. O valor da saca de 50 kg vendida
pelos produtores chegou a R$ 106,34 e, comparado a média dos Gltimos dez anos, quase
quadriplicou seu valor (CEPEA, 2021). O encarecimento do arroz nos Gltimos meses esta
relacionado ao aumento da exportacdo do produto, reduzindo a oferta no mercado interno e,
consequentemente, resultando em alta no preco. Com isso, o pais precisou importar 1,1 milhdes
de toneladas do grao ainda no primeiro trimestre de 2021 (CONAB, 2021).

Apesar do preco atrativo do cereal, o arroz possui algumas limitagdes aos produtores,
principalmente no sistema de terras altas. Dentre esses, podemos destacar a sensibilidade da
cultura frente ao estresse hidrico por seca e a altas temperaturas e a valorizacdo dos pregos de
grdos que competem por area com a cultura do arroz, como milho e soja (ARF et al., 2012;
SOARES et al., 2013).

Tentar conter os principais problemas ambientais sem, contudo, haver redugdo do
potencial produtivo de graos, torna-se de extrema importancia para a sustentabilidade do meio
ambiente, da producdo mundial deste cereal e da seguranca alimentar dos paises produtores e
consumidores dos graos.

Desde o desenvolvimento de métodos refinados de biologia molecular que permitiram
a manipulagdo do material genético, a biotecnologia moderna associada ao melhoramento
genético convencional se tornou importante no desenvolvimento de gen6tipos tolerantes aos
principais estresses abidticos, contudo, correlacionado com um alto rendimento de grédos
(OLIVEIRA; SANTOS; BARBOSA, 2012).

O arroz é particularmente sensivel ao deficit hidrico e temperaturas extremas,
principalmente, durante o periodo reprodutivo, podendo resultar em perdas drasticas de
produtividade (HSIO, 1982; VENUPRASAD; LAFITTE; ATLIN, 2007). O arroz de terras altas
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tem uma grande dependéncia da pluviosidade ou da irrigacdo suplementar nas regides sudeste
e centro-oeste, podendo haver grandes perdas nas lavouras em razdo da distribuigéo irregular
das chuvas, principalmente nos meses de janeiro a marco, estando expostos a periodos de
veranicos (ARF et al., 2002; SOARES et al., 2005). Além disso, 0 aumento da temperatura
também pode trazer efeitos negativos a produtividade de grdos, resultado do aumento da
esterilidade de espiguetas relacionado, principalmente, aos problemas durante a
microsporogénse (SHAH et al., 2011).

A preocupacdo com as mudancas climaticas e, com as projecdes de aumento da
temperatura global nas préximas décadas, tem levado os pesquisadores a buscarem diferentes
fontes de tolerancia ao calor. Embora a tolerancia seja uma caracteristica complexa e de baixa
herdabilidade, é possivel encontrar na literatura genes que se apresentem como candidatos na
tolerancia a altas temperaturas em plantas.

Os genes da familia ERECTA (ERfs - ERECTA family receptor signaling) séo
receptores do tipo quinase, uma familia de proteina receptoras de superficie celular. Os ERfs
agem como reguladores dos processos de desenvolvimento morfolégico e fisioldgico das
plantas, bem como na modulacdo das respostas aos diferentes estimulos ambientais (VAN
ZANTEN et al., 2009).

O gene ERECTA de Arabidopsis, mostrou-se atuar diretamente na tolerancia ao calor.
A primeira observacdo ocorreu na comparacdo entre os ecétipos Columbia-0 (Col-0) e
Landsberg erecta (Ler) quanto a sensibilidade a altas temperaturas, por Shen et al. (2015). Ao
serem expostas a temperaturas de 40°C durante 48h, as plantas Ler comecaram a murchar nas
primeiras 12h e apresentaram folhas completamente secas e mortas ao final do experimento.
Enquanto isso, as folhas das Col-0 comegaram a sentir o calor somente nas primeiras 36h e, ao
final, cerca de 50% das folhas ainda retinham sua pressdo osmotica. Os autores ainda
detectaram dois principais QTLs (quantitative trait loci) responsaveis pela diferenca na
tolerancia ao calor entre os dois ecotipos avaliados, sendo um desses encoberto por uma regido
em que se encontra o gene ER. Os autores associaram o gene ER como um dos principais genes
do QTL para tolerancia ao calor, protegendo as células do dano e morte celular induzidos pela
alta temperatura.

Os ERfs estéo envolvidos em diversos mecanismos nas plantas como elongacéo da parte
aerea, iniciagdo foliar, desenvolvimento de flores e diferenciacgéo epidérmica (VILLAGARCIA
et al., 2012). Além disso, foi identificado sua importancia na regulacdo da eficiéncia de
transpiracdo, influenciando diretamente nas taxas de transpiracdo e fotossintese nas plantas,

apresentando grande potencial na tolerancia ao estresse hidrico por seca (MASLE et al., 2005).
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Embora extensivamente estudados em Arabidopsis thaliana, ainda sdo limitadas as
informacdes na literatura a respeito desses genes em culturas de maior interesse agricola. Em
arroz, sdo encontrados trés genes ERfs, caracterizados como OsERfs, sendo esses OsSER1,
OsER2 e seu paralogo, OsERLike (OsERL). Identificar o comportamento e o padrdo de
expressao desses genes ao longo das fases de desenvolvimento das plantas de arroz, bem como
seu envolvimento na resposta a diferentes estimulos ambientais, é de grande importancia no
desenvolvimento de cultivares de arroz tolerantes aos estresses de altas temperaturas e déficit
hidrico.

Além da utilizacdo de cultivares tolerantes a seca e/ou ao calor, a adogdo de cultivares
precoces se torna uma alternativa ao produtor.

A reducdo do ciclo em arroz constitui uma importante estratégia de escape da época
critica ao estresse, com isso, a espéecie tem sido alvo de estudos em programas de melhoramento
visando associar a precocidade e a produtividade de gréos (SOARES et al., 2008; SOARES et
al., 2013). Ademais, cultivares precoces de arroz de terras altas trazem diversas vantagens no
sistema agricola de producéo de graos.

No sistema de sucessdo de culturas, as cultivares precoces tem papel importante,
permitindo a saida mais réapida da cultura na area, antecipando a entrada de outra espécie e
permitindo a instalacdo da segunda safra (safrinha) sem comprometer a “janela de plantio”,
além de mais tempo para planejar o manejo entressafra (CORTE; MODA-CIRINO; DESTRO,
2002; BURATTO et al., 2007; SILVA; RAMALHO; ABREU, 2007).

Os métodos de melhoramento por hibridacdo, constitui uma alternativa ao melhorista
para ampliacdo da variabilidade genética. Esse, tem sido um dos passos iniciais em programas
de melhoramento para a geracdo do material basico para a selecio (GUIMARAES;
FERREIRA, 1987). Com a hibridacdo os melhoristas buscam reunir em um Unico genétipo ou
linhagem alelos favoraveis de diferentes genitores para uma caracteristica de interesse.

Geralmente, o melhorista possui uma grande gama de linhagens disponiveis, todavia, 0s
programas de melhoramento possuem limitagfes quanto a area e recursos, 0s quais ndo podem
ser extrapoladas. Sendo assim, o melhorista precisa utilizar procedimentos que permitam a
escolha bem-sucedida de genitores e populagbes segregantes com potencial para gerar
gendtipos e linhagens superiores as pre-existentes (RAMALHO et al., 2012).

A escolha de genitores e populagdes segregantes ndo € uma tarefa facil, porém, na
literatura sdo relatadas algumas metodologias a serem aplicadas. Baenziger e Peterson (1991)
sugeriram a divisdo dessas metodologias em duas categorias, aquelas baseadas somente na

informacao per se dos genitores, como média, coeficiente de parentesco e divergéncia genética,



14

ou aquelas baseadas no comportamento da descendéncia, podendo acontecer com base nos
cruzamentos dialélicos, estimativas de m+a’ e d, estimativa da probabilidade de linhagens em
F. de superar um padrdo, entre outras (VENCOVSKY, 1987; GARDNER. EBERHART, 1966;
JINKS E POONI, 1976; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004).

Uma populacdo é dita superior quando essa reine bom desempenho, associada a
suficiente variabilidade para a caracteristica de interesse (ALLARD; HANSCHE, 1964). Vale
destacar que a escolha de popula¢Ges promissores se faz necessaria nas primeiras geracoes
possiveis, permitindo ao melhorista um gasto menor de tempo e recurso em genotipos com
baixo desempenho (ABREU; RAMALHO; SANTQOS, 2002).

Dado o exposto, o trabalho teve por objetivo avaliar o padrdo de expressao dos genes
OsERfs em plantas de arroz e estudar o comportamento de plantas transgénicas carregando um
gene de supressdo do ER (AKinase) expostas a altas temperaturas. Além disso, foram avaliados
0 desempenho de populacdes segregantes de arroz de terras altas visando a precocidade do
ciclo, sem, contudo, haver perda na produtividade de grdos. Para isso, foram aplicados

diferentes métodos de predicéo nas geraces iniciais F2 e Fs do programa de melhoramento.
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2 REFERENCIAL TEORICO
2.1 Cenério da cultura do arroz no Brasil e no Mundo

O arroz € um cereal do género Oryza, do qual a espécie Oryza sativa e Oryza
glaberrima, se destacam como as Gnicas domesticadas e cultivadas para consumo humano. E
atualmente plantada em quase todos os continentes, no entanto, foi domesticado na Asia onde
evoluiu sobre forte presséo de selecdo humana e natural (LI; RUTGER, 2000). Ao longo dos
milénios a espécie se diferenciou em trés subgrupos, indica, japbnica e javanica, o qual se
distinguem, entre outras coisas, quanto a sua adaptacdo climatica, contetdo de amilose,
alongamento dos gréos e temperatura de gelatinizacdo (SWAMINATHAN, 1985).

O arroz (Oryza sativa) é uma das culturas cerealiferas de maior importancia
socioecondmica mundial. Atualmente, € cultivado em seis dos sete continentes do mundo,
sendo fonte de alimento para mais da metade da populacdo mundial e uma das principais fontes
de carboidrato. Com destaque ao seu alto consumo entre o0s paises mais populosos, como China
e india (HU et al., 2012).

Segundo ultimos dados da Organizacdo das NacOGes Unidas para Alimentacdo e
Agricultura — FAO, no ano de 2013 a média mundial de consumo de arroz em casca foi de
quase 4,2 milhdes de toneladas, sendo o consumo medio individual de 45g/per capita/dia.
Todavia, nos ultimos dez anos a popula¢do mundial tem aumentado cerca de 1% anualmente,
sendo observado maior incremento na Asia e Africa, onde o arroz é a base alimentar da
populacdo (KUBO; PUREVDORJ, 2004; TIMMER; BLOCK; DAWE, 2010). Com isso,
prevé-se um aumento de producdo de 2 milhdes de toneladas desse cereal até 2050 a fim de
suprir a demanda alimentar do produto (JEON et al., 2011).

Segundo previsdo realizada por Timmer, Block e Dawe (2010), embora o consumo
mundial de arroz ainda seja liderado pela Asia, até 2050 a Africa terd uma posicéo de destaque
na economia global arrozeira. No entanto, ainda que os autores tenham previsto um incremento
anual de 3,92% no consumo do gréo no continente africano, eles ndo acreditam nesse continuo
aumento exponencial, uma vez que o continente se tornard dependente de importagdes do
produto, podendo esse ndo ser suportado politica e financeiramente.

Segundo dados levantados pela FAO, em 2019 a produgdo mundial de arroz foi de 9,7
milhdes de toneladas dos quais somente a China, maior produtora, foi responsavel por 22% do
montante total. Apesar da alta producéo, a China também foi destaque ficando no segundo lugar
do ranking de importacdo desses graos, ou seja, nesse pais o arroz é cultivado somente para

consumo domestico. No mesmo ano, o Brasil se manteve na décima segunda colocagdo no
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ranking de producdo mundial contribuindo com apenas 1% do total. A producéo brasileira foi
a menor observado dos ultimos vinte anos, com uma area plantada de apenas 47% quando
comparada ao ano de 2000.

O arroz é um alimento essencial na dieta da maioria da populacéo brasileira. Segundo a
Pesquisa de Habitos Alimentares Brasileiros realizada em 2006, o consumo de arroz ficou
acima de 90% em todos 0s grupos sociais, pertencentes a todos os cinco segmentos de renda da
sociedade brasileira (BARBOSA, 2007). Com o acometimento da maior crise sanitaria mundial
dos ultimos cem anos devido a pandemia da COVID-19 e, consequentemente, com o isolamento
social, houve um aumento na frequéncia das refei¢des em domicilio gerando um incremento no
consumo e logo, na importacéo de arroz no Brasil. De fevereiro a novembro de 2019 houve a
importacdo de 829,7 mil toneladas do grdo dos quais a maior parte veio dos Estados Unidos
(CONAB, 2021).

No Brasil, o sistema de cultivo de arroz se divide em dois tipos: terras altas e inundado.
No sistema inundado o arroz pode estar em uma area naturalmente alagada ou sob areas de
varzea com ou sem irrigacdo controlada. J& no cultivo de terras altas, comumente chamado de
arroz de sequeiro, € cultivado em terras firmes podendo ou néo utilizar irrigacdo suplementar.

O arroz de terras altas foi comumente utilizado no Brasil para recuperacao de areas de
pastagens degradadas, ou seja, areas com solos descobertos, elevado indice de plantas daninhas,
grande gquantidade de cupins e formigas e solos com alta acidez e compactagéo, sendo uma
importante alternativa ao produtor uma vez que a renovacao tecnificada dessas areas através do
sistema convencional apresenta custo elevado (REIS, 1998; MACEDO; KICHEL; ZIMMER,
2000). Além disso, essas areas sao caracterizadas principalmente pela baixa fertilidade e baixa
capacidade de retencdo de agua, sendo a cultura do arroz de terras altas prejudicada pela
ocorréncia de veranicos, caracterizados por curtos periodos de estiagem que ocorrem nas areas
de cultivo (CRUSCIOL et al., 2003). Esses fatores, associados a utilizacdo da cultura para
abertura de novas areas agricolas e baixo investimento tecnoldgico por parte do produtor, é
responsavel pela menor produtividade do sistema de terras altas quando comparado ao sistema
inundado (FERREIRA et al., 2005). Na safra 2019/2020 a estimativa de produtividade do arroz
de sequeiro foi de 2,5 ton.ha quando comparado a 7,9 ton.ha™* do arroz irrigado (CONAB,
2021).

Todavia, 0 arroz de terras altas tem conquistado espaco como componente do sistema
de producdo de grdos, especialmente no sistema de plantio direto, como producédo de palhada
nos sistemas de cultivo em rotacdo ou sucesséo de culturas. Com isso, 0 arroz de sequeiro tem

aumentado seu potencial produtivo sendo uma alternativa para produtores mais tecnificados,
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em ambientes de lavouras mecanizadas e sob sistemas de irrigacdo complementar. Além disso,
o sistema de arroz irrigado é um dos que mais utilizam &gua proveniente de irrigacéo e, diante
da preocupacdo com a crise mundial da 4gua e a preocupacao com a producao sustentavel de
alimentos, o sistema de arroz de sequeiro se torna uma alternativa na cadeia produtiva arrozeira
(PORTUGAL et al., 2015).

Embora tenha ocorrido uma reducdo da area total plantada de arroz na safra 2019/2020
qguando comparada com a anterior, houve um incremento de 5,9% da area plantada com arroz
de terras altas e, consequentemente, incremento de 89,4 mil toneladas de grdos produzidos a
partir desse sistema (CONAB, 2020). No Brasil o arroz de sequeiro é mais comum no cerrado,
podendo ocorrer em duas épocas de plantio, de outubro a dezembro ou de janeiro a fevereiro.
Na safra 2019/2020 os maiores produtores no sistema de terras altas foram os estados do Mato
Grosso e Maranhéo.

Apesar da menor produtividade, o arroz de terras altas mantém um importante papel na
agricultura brasileira, visto que, o arroz irrigado sozinho ndo consegue abastecer o mercado
interno. Sendo assim, a insercdo do arroz de sequeiro € interessante para garantir o
abastecimento interno sem necessidade de aumento nas importaces (FERREIRA et al., 2002).
Logo, os programas de melhoramento genético da cultura do arroz tém um importante papel na
oferta de cultivares de arroz de terras altas que agreguem maior produtividade, estabilidade de
producdo e oferta de produtos de melhor qualidade, adequando-se as exigéncias dos produtores

e consumidores.
2.2 ERECTA como gene candidato na tolerancia a estresses abidticos

A preocupacdo com o aumento da populacdo mundial associado a frequéncia na ocorréncia
de condi¢des meteoroldgicas extremas, tem levado os cientistas a buscarem métodos mais
eficientes para producdo sustentavel de alimentos. Assim, uma estratégia a ser empregada em
programas de melhoramento genético para a obtencdo de genotipos produtivos e tolerantes aos
principais estresses abioticos, é a associagdo de técnicas biotecnoldogicas ao melhoramento
convencional.

As aplicagdes da biotecnologia vegetal na agricultura ja é uma realidade. Desde o inicio do
século houve um aumento no uso de cultivares transgénicas na producdo de grdos e produtos
de grandes culturas agricolas como milho, soja e algoddo (FERREIRA; FALEIRO, 2008).
Todavia, a manipulacdo de genes de interesse utilizando técnicas de engenharia genética

dependem do conhecimento aprofundado de suas principais funcées a nivel molecular.
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Embora a tolerancia a estresses abioticos seja um carater complexo e que envolve muitos
genes de pequenos efeitos distribuidos pelo genoma, denominados QTLs (quantitative trait
loci), é possivel encontrar na literatura genes com ampla gama de funcGes, tornando-os
potenciais candidatos na melhoria da expressdo fenotipica das culturas frente aos estresses
ambientais. Dentre esses, podemos destacar os genes da familia ERECTA (ERfs - ERECTA
family receptor signaling)

Vias centrais de sinalizacdo sdo usadas repetidamente durante a morfogénese para gerar
respostas distintas em diferentes tecidos e 0Orgdos, e sdo diretamente influenciadas pelo
ambiente. Em plantas, uma dessas vias é a sinalizacdo do receptor da familia ERECTA
(SHPAK, 2013). Os genes ERfs codificam uma proteina quinase receptora transmembrana,
conhecido como RLKs (receptor-like kinase), com um dominio de ligacdo do ligante
extracelular rico em repeticdes de leucina (LRR - leucine-rich repeat), implicando numa via de
transducdo de sinal através da cascata de MAP (mitogen activated protein kinases) quinase
(TORII et al., 1996).

Os ERfs sdo responsaveis por controlar diversos aspectos no desenvolvimento e arquitetura
de plantas como alongamento de 6rgdos da parte aérea, iniciacdo de folhas, desenvolvimento
de flores e diferenciacdo da epiderme (VILLAGARCIA et al., 2012). Mais recentemente 0s
ERfs tém sido descritos na resposta a diferentes estresses biodticos e abidticos, como
consequéncia do seu envolvimento direto na morfologia das plantas. Em muitos processos, o
gene ER funciona sinergicamente com seu paralogo, ER-Like.

Masle, Gilmore e Farquhar (2005), relataram a influéncia do gene ER na regulacdo da
eficiéncia de transpiracdo em Arabidopsis thaliana, por mecanismos que incluem efeitos na
organogénese foliar e modulac¢des na densidade estomatica, expansdo das células epidérmicas,
proliferacdo das células do mesofilo e contato célula-célula. Os autores observaram que plantas
er mutantes exibiram menor eficiéncia de transpiracdo, a0 mesmo tempo que, N0S MesmMos
gendtipos transgénicos transformados com o gene ER, a eficiéncia de transpiracdo foi superior
tanto em condi¢Bes normais quanto em condigdes de estresse por seca. O estudo reportou ainda
menor condutancia estomatica em gendtipos ER, associado a menor densidade estomatica,
guando comparado aos er mutantes. O ER foi o primeiro gene descrito a agir diretamente na
coordenacao entre transpiracdo e fotossintese, e, por estar presente em diversas culturas de
interesse agricola (ZHANG et al.,, 2018), se apresenta com grande potencial no
desenvolvimento de gendétipos tolerantes ao estresse hidrico por seca.

Estudo realizado por Shen et al. (2015) também identificou a relacdo do gene ER na

tolerancia a altas temperaturas. Os autores observaram que gendétipos er mutantes de
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Arabidopsis apresentaram maior sensibilidade ao calor quando comparados ao tipo selvagem.
Todavia, os gendtipos na presenca do transgene ER nativo, apresentaram a tolerancia ao calor
restaurada. Ademais, 0s autores super expressaram 0 gene ER em plantas selvagens na
esperanca de obter gendtipos tolerantes a altas temperaturas. As plantas transgénicas
apresentaram incremento na biomassa, no numero de inflorescéncias, no peso da parte aérea e
na producdo de sementes. Os genétipos que acumularam maior nivel de transcritos do
transgene, de fato, apresentaram maior tolerancia ao calor. As plantas foram submetidas a
temperatura de 40°C em camaras de crescimento durante dois dias e apresentaram uma taxa de
sobrevivéncia até 75% superior quando comparado ao tipo selvagem. Embora o ER tenha
aumentado a termotolerancia nas plantas, o mecanismo celular envolvido ainda é desconhecido.
No mesmo estudo, os autores inseriram o gene ER de Arabidopsis em plantas de arroz, e,
novamente, observaram maior tolerancia das plantas transgénicas com super expressao do gene
ER quando submetidas ao calor, tanto em ambiente controlado quanto a campo. Essas, no final
do ciclo, apresentaram maior nimero de sementes cheias e, logo, maior potencial produtivo
guando comparadas ao genotipo selvagem.

Os ERfs tem sido largamente estudados em Arabidopsis thaliana, e, embora se apresente
altamente conservado nas diferentes espécies (ZHANG et al., 2018), é necessario obter maiores
informagdes sobre seu papel funcional na morfologia, fisiologia e resposta a estresses abioticos

em espécies agricolas de maior impacto econémico.
2.3 Precocidade e sua aplicacéo na cultura do arroz

O ciclo de uma planta compreende o tempo em que essa demora para se desenvolver,
desde o plantio até o momento da colheita. A precocidade, segundo Costa e Zimmermann
(1988), pode ser caracterizada como a capacidade dessas em completarem seu ciclo em periodo
inferior ao considerado em média para cada cultura. Por trazer algumas vantagens no sistema
agricola de producéo, essa redugdo no ciclo tem sido alvo de estudos em programas de
melhoramento de diversas espécies agricolas, incluindo algumas autdgamas como soja
(BUENO, 2017; TEIXEIRA et al., 2017), feijdo (SILVA; RAMALHO; ABREU, 2007
MACHADO et al., 2008; VALE et al., 2015) e trigo (JI; L1U, 2009).

O ciclo de vida da planta de arroz pode variar de 90 a 210 dias, dependendo da cultivar
e das condi¢des ambientais, e divide-se em trés fases: plantula, vegetativa e reprodutiva. As
cultivares de arroz podem ser classificadas, quanto ao ciclo de desenvolvimento, em super
precoces, atingindo a maturagcdo completa em menos de 105 dias, precoces, de 106 a 120 dias,
médias, de 121 a 135 dias e tardias, com ciclo acima de 135 dias (BOREM; RANGEL, 2015).
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O manejo do ciclo do arroz, visando o encurtamento desse, tem Vvérias aplicaces
praticas no sistema agricola brasileiro. Cultivares precoces possuem uma vantagem no escape
de condicbes climaticas adversas, podendo reduzir a coincidéncia da fase reprodutiva com
periodos de estiagem prolongados, principalmente em cultivos totalmente dependentes das
condicBes pluviais, além de escape a periodos de altas temperaturas (HEINEMANN, 2010).
Uma vez que o estresse hidrico de seca e calor extremo s&o 0s principais estresses abioticos na
cultura do arroz de terras altas, esses podem afetar fortemente o desenvolvimento das plantas
e, consequentemente, o rendimento de grdos (GAO; CHAO; LIN, 2007). Ademais, cultivares
precoces estdo menos sujeitas aos riscos frente a diversos patdgenos e pragas que atacam a
cultura, devido ao menor tempo de exposi¢éo da lavoura.

Cultivares precoces também tem um papel importante nos sistemas agricolas de rotacao
e sucessdo de culturas, permitindo a colheita antecipada, semeadura tardia e mais tempo para o
manejo entressafra.

Enquanto a rotagdo de culturas se caracteriza pela alternancia de diferentes culturas em
determinado espaco de tempo, na mesma area e na mesma estacdo do ano, a sucessao é definida
como o ordenamento de duas culturas na mesma area agricola, sendo cada uma cultivada em
uma estacdo do ano diferente. Essa divisao é determinada pelo zoneamento climético da cultura,
diversidade botanica, diferenga nos sistemas radiculares e exigéncias nutricionais
(FRANCHIANI et al., 2011).

A insercdo do arroz no sistema de sucessdo de cultura tem se apresentado como uma
alternativa economicamente positiva aos orizicultores. O arroz de terras altas pode ser uma
alternativa ao milho ap0s a soja, na sucessdo feijdo de inverno-arroz de terras altas, ou ainda
em sucessdo com milho e sorgo para producdo de silagem (BORDIN et al., 2003; SPOHR et
al., 2005; PACHECO et al., 2013).

Todavia, a sensibilidade do arroz a altas temperaturas pode ser um desafio na insercao
da cultura em sistemas de sucessdo. Considerando-se que, principalmente na regido centro-
oeste, o0 plantio de primeira safra das culturas de milho e soja se iniciam a partir de setembro, a
entrada do arroz seria prevista para acontecer a partir de janeiro (CONAB, 2019), época em que
as temperaturas podem chegar acima de 31°C nos principais estados produtores da cultura
(FIGURA 1).
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Figura 1 - Temperatura maxima nacional observada nos meses de janeiro (A), fevereiro (B) e
marc¢o (C) segundo as normais climatoldgicas baseadas no periodo de 1981-2010.
g = g B Y e . s oy C o . e A auy
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Fonte: INMET (2021).

A temperatura limite superior na fase reprodutiva do arroz pode variar de 32 a 35°C,
afetando desde a fase de emborrachamento até a maturacdo dos graos, resultando em
decréscimo na produtividade (YOSHIDA, 1978; MORITA et al., 2004; JAGADISH et al.,
2007; SHAH et al., 2011). Em relagdo aos gametas masculinos, o calor extremo pode prejudicar
diretamente a deiscéncia da antera, liberacdo de pélen, germinacgéo do grdo de pblen no estigma
e alongamento dos tubos polinicos (SATAKE; YOSHIDA, 1978; PRASAD et al., 2006;
KRISHNAN et al., 2011). Logo, a associagdo de cultivares precoces com tolerancia a altas
temperaturas se torna uma alternativa vantajosa ao produtor que pretende inserir a cultura no
seu sistema de producéo.

Em resumo, as vantagens de se obter cultivares precoces estdo associadas ao menor
tempo de exposicdo a estresses bidticos e abidticos, principalmente a periodos de escassez de
agua e de temperaturas extremas, menor consumo de agua, energia e uso de solo em cultivos
irrigados reduzindo custo de producdo, favorecimento do sistema de sucessdo e rotacdo de
culturas antecipando a entrada de outra cultura ou instalacdo da segunda safra (safrinha), além
de permitir a comercializacdo antecipada do produto (CORTE; MODA-CIRINO; DESTRO,
2002; BURATTO et al., 2007; SILVA; RAMALHO; ABREU, 2007).

Como medida para avaliagdo e selecdo a campo de plantas com ciclo reduzido, pode-se
utilizar o nimero de dias desde a emergéncia até o florescimento, quando aparecem as primeiras
flores, ou ainda, da emergéncia a maturidade fisioldgica. Estudando o ciclo de desenvolvimento
de plantas de arroz, Streck et al., (2006b) observaram uma relacdo linear positiva entre a
duracgéo do ciclo total da cultura e a duracgdo da fase vegetativa. Ou seja, do tempo entre a fase
de emergéncia a completa maturidade da panicula (R9), e entre a fase de emergéncia até o

estadio R2, também conhecida como fase de emborrachamento o qual antecede a floracéo. Isto
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é, a cultivar seré mais precoce quanto menor for a fase vegetativa, e, mais tardia, quanto maior
essa for.

Além disso, observa-se pouca variabilidade entre as cultivares comerciais de arroz
durante o periodo de florescimento a maturacéo fisioldgica (estadios R2 a R9), sendo que a
maior parte da variagdo em genotipos de arroz, frente ao comprimento do ciclo, ocorre na fase
vegetativa (HEINEMANN et al., 2008; STRECK et al., 2006a). Sendo assim, a estratégia de
avaliacdo da duracdo do ciclo a partir da fase de semeadura ou emergéncia em dias corridos até
a emissdo da panicula, tem sido aplicado em programas de melhoramento de arroz.

O tempo para inicio do florescimento, diretamente ligado ao ciclo de desenvolvimento
em arroz, é dependente de fatores genéticos e ambientais. Entre os fatores ambientais podemos
destacar a temperatura e o fotoperiodo. A sensibilidade ao fotoperiodo em gendtipos de arroz
tem inicio no fim do periodo vegetativo e se estende até dois ou trés dias apos a diferenciacdo
da panicula, estadio R1. O arroz é caracterizado como uma planta de dia curto, sendo que ocorre
atraso no florescimento a medida que o fotoperiodo aumenta (COUNCE; KEISLING;
MITCHELL, 2000; LEE et al., 2001; STRECK et al., 2006a). Todavia, devido ao processo de
selecdo e adaptacdo das cultivares de arroz, essas estdo se tornando gradualmente insensiveis
ao fotoperiodo (SOARES et al., 2013).

Sendo assim, a temperatura do ar se torna o principal fator ambiental que afeta a duracéo
do ciclo na cultura do arroz (SIE et al., 1998). A temperatura tem um efeito significativo na
fase vegetativa e, como ja comentado, ird atuar diretamente no comprimento do ciclo. Essa
relacdo é inversa, ocorrendo uma diminuicdo progressiva do ciclo com o aumento da
temperatura média do ar, frisando novamente a importancia de obter gen6tipos tolerantes a altas
temperaturas (LAGO et al., 2008; WALTER et al., 2010).

2.4 Predicao e selecdo de populacdes segregantes

O sucesso na conducdo de programas de melhoramento por hibridacdo depende da
escolha dos genitores e, posteriormente, das populacdes segregantes obtidas a partir dos
cruzamentos realizados. As populacdes devem apresentar grande variabilidade genética, em
funcdo da diversidade genética dos genitores, e alto desempenho quanto as caracteristicas
agrondmicas desejaveis (ALLARD; HANSCHE, 1964). Essas caracteristicas de interesse, por
sua vez, dependem do mapeamento dos problemas existentes para a cultura em estudo e da
regido de interesse. Essa etapa é importante pois vai direcionar o melhorista na selecdo dos
alelos de interesse, visando solucionar ou minimizar problemas e, ainda, aumentar a

produtividade.
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As populagdes sdo consideradas mais promissoras quanto maiores as chances de obter
genotipos ou linhagens superiores. Cabe ao melhorista o desafio de identificar e concentrar
recursos nessas populacGes, aumentando as chances de obtencdo de descendentes de
desempenho superior aos genitores e com capacidade de lancamento como cultivares que
superem as ja existentes no mercado. Essa decisdo devera ser tomada 0 mais precocemente
possivel, em geracdes iniciais, reduzindo o gasto desnecessario de recursos humanos e
financeiros em populacdes de baixo desempenho (RIBEIRO, TOLEDO, RAMALHO, 2009;
ROCHA et al., 2015).

Existem alguns métodos para a escolha de genitores e populagdes segregantes, podendo
esses se basear somente na informacdo dos provaveis genitores, ou, ainda, no desempenho da
descendéncia (BAENZIGER; PETERSON, 1991). Dentre os principais procedimentos
utilizados na avaliacdo baseada nos descendentes destacam-se os cruzamentos dialélicos,
estimativas dos componentes de média m+a’ ¢ d e a metodologia de Jinks e Pooni (1976), o
qual se baseia na probabilidade de linhagens em F.. de superarem um determinado padréo ou
testemunha.

Atualmente é possivel encontrar diferentes métodos de analises de cruzamentos
dialélicos, como os que envolvem dialelos balanceados, Jinks e Hayman (1953), Hayman
(1954), Griffing (1956) e Gardner e Eberhart (1966), os dialelos parciais circulantes,
Kempthorne e Curnow (1961) ou dialelos incompletos e desbalanceados, Cruz, Regazzi e
Carneiro (2004). A analise dialélica permite ao pesquisador obter estimativas quanto a
capacidade geral ou especifica de combinacdo, bem como o potencial per se dos genitores e
seus efeitos heterdticos. No entanto, é limitante quanto as hibridagdes, principalmente em
culturas em que a hibridacdo artificial se torna trabalhosa e onerosa, como no caso do arroz
(RAMALHO et al., 2012).

A estimativa do componente de média, m+a’, avalia o potencial das populacdes na
obtenc&o de linhagens de alta performance. Proposto incialmente por Vencovsky (1987), m+a’
corresponde a media de todas as linhagens obtidas apos sucessivas geracdes de endogamia.
Essa estimativa se baseia na contribuicdo dos locos em homozigose, favoréveis ou
desfavoraveis, fixados em ambos 0s genitores. E, corresponde ainda, a média dos genitores
envolvidos no cruzamento. Desse modo, populagdes que apresentem melhores estimativas de
m+a’ estdo relacionadas a populagcdes com maiores frequéncias de alelos favoraveis para o
carater desejavel (ABREU; RAMALHO; SANTOS, 2002; BISON; RAMALHO; RAPOSO,
2003).
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Uma vez que m+a’ S0 fornece uma estimativa do desempenho per se das linhagens e
dos locos em homozigose fixados nos genitores, a aplicacdo de outra metodologia para
avaliacdo dos locos segregantes na populacdo se faz necessario. Utilizando as mesmas
informacdes experimentais, € possivel obter facilmente os valores referentes a soma algébrica
dos efeitos dos locos em heterozigose (d) (OLIVEIRA et al., 1996). Essa estimativa nos fornece
uma ideia quanto as linhagens diferentes geneticamente obtidas em F., e, consequentemente,
quanto a variabilidade presente na populacdo. Essa sera maior quanto mais divergente forem os
genitores utilizados nos cruzamentos (BISON; RAMALHO; RAPOSO, 2003).

Abreu, Ramalho e Santos (2002) estudando o potencial de populagdes segregante de
feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) obtiveram as estimativas dos componentes de média,
m+a’ e d. Os autores propuseram a utilizacdo da estimativa de d em substituicdo a estimativa
de variancia genética, quando essa se tornar laboriosa, como quando ha& necessidade de
avaliacdo de plantas individuais. Além disso, comprovaram a eficiéncia das estimativas dos
componentes de média obtidos em populacdes precoces, baseado no desempenho de suas
progénies Fs:7. Desse modo, concluiram que ambos os componentes forneceram as informagoes
necessarias ao melhorista na escolha de populacBes segregantes superiores, permitindo a
identificacdo de populagdes que associem boa média e variacao genética.

Outra metodologia que leva em consideracdo tanto a média quanto a variancia, foram
propostas por Jinks e Pooni (1976). Nela se estima a probabilidade de uma dada populagédo em
gerar linhagens que superem um padrdo pré-estabelecido. Proposto para caracteres
guantitativos, controlados por pelo menos seis genes, baseia-se que os valores médios
fenotipicos das linhagens F. a partir de um cruzamento entre duas linhagens segue uma
distribuicdo normal (OLIVEIRA et al., 1996; ABREU; RAMALHO; SANTQOS, 2002). Assim,
usando as propriedades de uma distribuicdo normal padronizada, é possivel estimar a
probabilidade de ocorréncia de linhagens com valor médio fenotipico que sejam superiores a
um determinado padrdo. Para sua aplicacdo, considera-se que a média e variancia ambiental da
geracdo avaliada, geralmente F> ou Fs, sejam iguais a da geracdo F.. Uma limitacdo dessa
metodologia é que a mesma sé se aplica para caracteres sem efeito de dominancia, ou seja,
caracteres com predominancia da agdo génica aditiva (OLIVEIRA, 2003).

Utilizando a cultura de arroz de terras altas, Santos, Soares e Ramalho (2001) avaliaram
0 desempenho de progénies originadas a partir de populagdes com diferentes performances
agrondmicas. Utilizando a metodologia de Jinks e Pooni (1976), os autores selecionaram as
duas populaces mais e as duas menos promissores de acordo com os caracteres avaliados.

Posteriormente, avaliaram o desempenho de vinte progénies dentro de cada uma das populagdes
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quanto a produtividade de gréos. Os autores observaram que as melhores progénies vieram, em
sua grande maioria, das melhores populagdes, comprovando a eficiéncia da metodologia de
Jinks e Pooni. (1976). Embora também tenham observado desempenho nédo coincidente entre
progénies com base na populacédo selecionada, os autores associaram esse fato, em parte, a
interagdo genotipos x ambientes, reforcando a necessidade de avaliagdo dos gendétipos em

diferentes ambientes, locais e anos.
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ABSTRACT

The ER family of receptors (ERfs) encoding leucine-rich repeat receptor-like kinases (LRR-
RLKSs) have evolved to regulate multiple aspects of plant development. Furthermore, ERfs have
also been studied in plant responses to abiotic stresses. In rice (Oryza sativa L.) it is possible to
find three ERfs, OSER1 and OsER2, and its paralogs OSERL. However, the expression pattern
of the OsERfs during the plant growth developmental stages remains quite limited. We studied
the expression pattern of OsERfs genes at reproductive stage from booting (R2) to milk (R6)
stage in Nipponbare cultivar and in AKinase transgenic plants. The AKinase expresses a
truncated ERECTA protein from Arabidopsis functions as a dominant-negative receptor
disrupting signaling of the ER genes. Also, progenies from plants with high expression of the
AKinase gene were submitted to high temperature stress during the reproductive stage. The
highest level of genes expression was noted at heading (R3) and flowering (R4) stages.
Downregulation of ER signaling pathway by AKinase induced the compensation effect and
increased the expression of endogenous OsSERfs genes. This effect was positively correlated
with the level of transgene expression. The AKinase transgenic plants were not tolerant to heat
stress, showing a high percentage of sterility affecting grain yield.

Keywords: ERECTA gene. Receptor-like kinase. AKinase. Heat stress.
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1 INTRODUCTION

Rice (Oryza sativa L.) ranks fourth among the most produced grains in the world. Rice
grain has played a key role in human nutrition and culture for at least 10,000 years (STEIN et
al., 2018) and stands out as a primary source in the diet of more than half of the world's
population (FAQO, 2019).

The challenges of feeding the world have led scientists to seek more efficient methods
in food production. The application of biotechnology in breeding programs has been recognized
as of highly valuable in developing improved genotypes. The contributions of biotechnology to
agriculture are highlighted in several countries, where transgenic cultivars have been adopted
for cultivation.

The ERECTA family genes (ERfs) encoding leucine-rich repeat receptor-like kinases
(LRR-RLKSs) are found in many dicotyledonous and monocotyledonous species and have
evolved to regulate multiple aspects of plant development (Liu et al., 2019). The ERfs control
a set of morphological traits that affect plant architecture, stomata density, photosynthesis rate
and transpiration efficiency that, consequently, influence responses to environmental stresses
(LIN et al., 2017; SHPAK, 2013; VAN ZANTEN et al., 2009; VILLAGARCIA et al., 2012).

Although ER gene has been extensively studied in Arabidopsis thaliana, there is little
research on ER orthologues from agronomically important crop species. In rice, three ERfs are
found, the ER gene, OsER1 and OsER2, and its paralogs ER-Like, OSERL (ZHANG et al.,
2018). Identifying and characterizing the expression pattern of these genes in different growth
stages in rice is an important step towards determining their roles in improving yield, quality
and resistance. In addition, by virtue of their role in plant architecture and stomata patterning,
OsERfs may be potentially useful for regulating tolerance to abiotic stresses.

The truncated ER protein from Arabidopsis that lacks the cytoplasmatic kinase domain
(AKinase) interferes with the function of the ER gene (SHPAK; LAKEMAN; TORII, 2003),
and has been expressed in other plant species to suppress ER signaling. In Arabidopsis,
transgenic plants expressing the AKinase showed similar phenotypic traits as that of the loss-
of-function erecta mutants, such as short plant stature and compact inflorescence (SHPAK;
LAKEMAN; TORII, 2003). In soybean, transgenic plants carrying the same gene also showed
losses in the phenotype and a negative correlation between the level of transgene expression
and the main traits of agronomic interest of the species (BERCHEMBROCK, BOTELHO,
SRIVASTAVA, 2021).
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However, other studies reported positive effect of the gene on water stress, which
AKinase tomato (VILLAGARCIA et al., 2012) and soybean lines (SHANMUGAN et al., 2020)
exhibited greater tolerance under drought conditions, indicating at first the possibility of
manipulating this gene against abiotic stresses and the need for specific information on the
effect of AKinase on plant species of agronomic importance.

ERECTA family genes are important regulator in diverse functions in plants, however,
its behavior inrice is still somewhat unknown. In this study, we identified the expression pattern
of the rice ER gene family (OsERfs) during reproductive growth stages and studied the influence
of the ER suppression in transgenic rice plants expressing AKinase. Additionally, we analyzed
thermotolerance of AKinase transgenic plants under high temperature stress.
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2 MATERIAL AND METHODS
2.1 Expression pattern of OsERfs in cultivar Nipponbare

Seeds from cultivar Nipponbare (Oryza sativa L. japonica) were sown individually in
0.5 L pots containing a mixture of sphagnum peat moss and perlite (9:1), PRO-MIX LP15®and
Osmocote® fertilizer (15N-9P-12K). The plants were kept in the greenhouse under normal light
conditions with supplemental light between 8:00 am and 5:00 pm, when sunlight drops below
1,260 mmol/m2/s and temperature (22-27°C). All plants received normal water supply
uniformly.

Total RNA was extracted from the spikelet of the three first panicles in different
reproductive growth stages, from R2 to R6 stages, using TRIZol (Invitrogen—Life
Technologies) reagent according to the manufacturer’s instructions and quantified by Nano-
drop 2000 (Thermo-Fisher Inc.). The R2 stage is defined as booting stage, characterized by
panicle growth inside of the leaf sheath, R3 is the heading stage when panicle emerges from the
protective flag leaf sheath, R4 is the anthesis or flowering stage and refers to the events between
the opening and closing of the spikelet, R5 stage is five days after flowering, and R6 or milk
stage, is the stage when developing grains in the kernel are soft and the interior of the kernel is
filled with a milky liquid (MOLDENHAUER; COUNCE; HARDKE, 2001).

All RNA samples were treated with RQ1-RNAse free DNase (Promega Inc.) for 30 min
at 37°C, followed by the inactivation of DNase | by EDTA. All the DNase-treated RNA was
quantified again, and a 1-mg DNase-treated RNA was used for cDNA synthesis using
PrimeScript RT reagent kit (Takara Bio., Mountain View, CA, United States). The real-time
quantitative PCR was performed on the cDNA using TB green Premix Ex Taq Il kit (Takara
Bio., Mountain View, CA, United States) on Bio-Rad CFX 96 C1000 with following
conditions: 95°C for 30 s followed by 40 cycles of 95°C for 5 s. and 60°C for 30 sec. The
product specificity was verified by the melt curve analysis, and the expression of OsERfs gene
was determined using the delta CT method normalized against 7Ubiquitin fused protein
(7UBIQ) as reference gene.

The ER primers used were S5-TTCGTGCCGTTCATCTGGC-3' and 5'-
CAGGTGGACTATGAGGCC-3' for OsER1, 5-CCTCTGTCTCAAGGTCTG-3' and 5'-
GATGGTAGTGCATGGATATC-3' for OSER2 and 5'-CCTCGCATAATCCACAGAGATG-
3"and 5'-AGCACATAAGTGGAGGCATGG-3' for OsERL, and as reference gene, 7UBIQ, 5'-
TGGTCAGTAATCAGCCAGTTTG-3' and 5'-CAAATACTTGACGAACAGAGGC-3'.
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2.2 Generation of transgenic rice plants

The AKinase transformation vector, pNS37, consisted of 8.0 kb Arabidopsis ER gene
(promoter and coding region) with a stop codon before the transmembrane domain cloned into
pTF101.1 vector (Addgene # 134770) backbone; therefore, lacking the kinase domain
(AKinase) (SHPAK; LAKEMAN; TORII, 2003). Embryogenic calli of cv. Nipponbare were
co-bombarded with pNS37 and the selection gene construct, pHPT, harboring hygromycin
phosphotransferase gene under 35S promoter using Bio-Rad PDS1000/He gene gun. Equal
amounts (5 ug each) of the two vectors were mixed to generate DNA coated gold particles for
the transformation. The bombarded calli were selected on 50 mg/L hygromycin containing
media, and the selected calli were subjected to plant regeneration. The tissue culture media and

protocols are as described by Nishimura et al. (2006).
2.3 Expression pattern of OsERfs and AKinase in transgenic plants

Six To plants (1-8, 5-1, 5-2, 9-1, 9-4 and 18) and one non-transgenic (empty vector)
control line were cultivated individually in 2.5 L pots with the mixture of soil and greenhouse
conditions as the same way described above. The mixture of soil was previously weighed in
order to standardize the amount of soil in each pot.

Total RNA was isolated from three spikelets of each R2 to R6 reproductive stages and
the real-time quantitative PCR was performed as described above. The AKinase gene was
amplified using primers 5-GGACTTGTCCTACAATCAGCTAACT-3> and 5’-
TTGAACCAGTCAGCTTGTTACTGTGC-3".

The Pearson’s correlation coefficient between the AKinase and OsSERfs expression was

applied, and the Student’s t-test was performed adopting 5% significance level.
2.4 High temperature stress analyses

For high temperature stress response analysis at the reproductive stage, T1 progenies
from two transgenic plants showing high AKinase expression (1-8 and 5-1) and one non-
transgenic control line were sown individually in 2.5L pots with the mixture of soil and
greenhouse conditions as the same way described above. In order to evaluate the
thermotolerance, a completely randomized designer in a factorial scheme (3x2) was used in
which the evaluated treatments were the three genotypes (1-8, 5-1 and control) in two
temperature conditions, normal and high temperature stress. Three replications were used, and

each plot consisted of a pot with one plant.
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All plants were kept in greenhouse until the R2 stage when the temperature-stressed
plants were transferred to the controlled-temperature growth chamber for 14 days and later
returned to the greenhouse until the end of the cycle. The temperature was set to simulate the
daily changes as described by Ye et al. (2012) (TABLE 1).

Table 1 - Settings for high temperature treatment in the growth chamber for 24h.

Step Time Duration (min) Temperature (°C)
1 06:30 07:00 30 27
2 07:00 07:30 30 30
3 07:30 08:00 30 35
4 08:00 14:30 390 38
5 14:30 15:30 60 35
6 15:30 16:30 60 30
7 16:30 17:30 60 27
8 17:30 18:30 60 24
9 18:30 06:30 720 24

Source: YE et al. (2012)

The phenotypic traits evaluated in the plants were number of tillers (TIL), number of
panicles (PAN), grain yield (YLD) and grain sterility percentage (STR). The phenotypic data
were statistically analyzed by analysis of variance (ANOVA), and the Tukey test for
comparisons among treatment means was applied with 5% as significance level using R
software (R Core Team, 2017).

3 RESULTS
3.1 Expression pattern of rice ERECTA genes in reproductive stages

The ER family genes (ERfs), present in several species, have a great influence on plant
growth and development and play an important role in adaptation to environmental stresses and
resistance to some biotic factors (GODIARD et al., 2003; MASLE; GILMORE; FARQUHAR,
2005; SHEN et al., 2015; ZHENG et al., 2015; TAKAHASHI et al., 2016). Thus, ERfs alleles
have a strong potential for use in modern breeding programs.

There are three ERfs in the rice genome, OsER1, OsER2, and the ER-LIKE, OsERL
(ZHANG et al., 2018). The study of the expression pattern of these genes and their modulation
at different growth stages of the rice plant is essential for exploring their application in

developing abiotic stress tolerance.
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Based on the available database for rice, higher expressions of the OsERfs gene are
reported in reproductive organs, except for the endosperm (FIGURE 1). Since higher estimates
of gene expression are verified in reproductive organs, determining the stages of higher
expression is important for directing actions in breeding programs with the objective of
manipulating these genes during the reproductive stages.

Figure 1 - Expression pattern of the three ERECTA family genes in rice (OsERfs) considering
different plant organs and growth stages, according to the RiceXPro Database.
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Assessing the expression level of OsERfs genes in the cultivar Nipponbare (Oryza sativa
L. japonica), in the stages between panicle initiation to the beginning of ripening stage (R2 —
R6), higher expression was observed in the earlier reproductive stage (R2 — R4) as compared
to the later stages (R5 — R6) (FIGURE 2). The R3 or heading stage, when the panicle begins to
exsert from the boot, showed highest transcript levels of the three OsERfs genes. From stage
R2 onwards, the expression level starts to increase reaching its maximum in R3 followed by
gradual decline at the flowering or anthesis stage (R4) and five days after flowering (R5), until

the minimum expression at the milk stage (R6), when the plants start the grains ripening process
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(MOLDENHAUER; SLATON, 2001). Furthermore, except for R2 stage, the OSER2 gene had
the highest levels of transcription, followed by OsER1 and OsERL.

Figure 2 - Expression pattern of OSERfs genes in cultivar Nipponbare at different reproductive
stages (R2-R6). The error bars indicate * standard error.
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3.2 Transgenic plants expressing AKinase gene under high temperature

In order to understand the behavior of the ERECTA gene under adverse conditions, rice
plants were transformed with the truncated Arabidopsis thaliana ER (AtER) gene that encoded
the receptor function but encoded stop codon before the kinase domain sequence (AKinase),
essentially acting as a dominant-negative receptor (SHPAK; LAKEMAN; TORII, 2003).

Six To plants (1-8, 5-1, 5-2, 9-1, 9-4 and 18) were evaluated for the expression level of
the AKinase gene in reproductive growth stages from R2 to R6 (FIGURE 3).

Although all plants expressed AKinase when compared to the empty vector control
plant, the expression level among them was variable. Plants 1-8, 5-1 and 5-2 had high
expression levels, while the others, 9-1, 9-2 and 18 had lower expression levels of the AKinase
gene. The greatest difference was observed between genotypes 1-8 and 9-1, in which the former
showed ~53-fold higher level of transcript.

Further, although the pattern of AKinase expression through the reproductive stages was
variable between plants, highest expression was generally observed in R2, R3 and R4 stages.

These results are significant for crop breeding because rice plant is most vulnerable to abiotic
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stresses such as drought stress and high temperatures during early reproductive stages, resulting
in losses of grain yield due to high spikelet sterility.

Figure 3 - Relative expression of 4Kinase gene in six To plants (1-8, 5-1, 5-2, 9-1, 9-4 and 18)
at different reproductive stages (R2-R6). The error bars indicate + standard error.
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After, four To plants, two with high (1-8 and 5-1) and two with low (9-1 and 18) AKinase
expression level, were selected for evaluating the OsERfs expression during R2, R3 and R4
stages.

A genetic compensation effect was observed in the transgenic lines expressing AKinase
gene as the native OsERfs genes were upregulated in transgenic plants in comparison to the
control (FIGURE 4). Genetic compensation refers to the occurrence of transcriptional
upregulations of certain genes in the presence or absence of the action of other genes in the
plant genome (ROSSI et al., 2015). Therefore, transcriptional upregulation of OSERfs genes in
the presence of 4AKinase suggests genetic compensation due to the suppression of ER signaling

in transgenic plants.
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Figure 4 - Relative expression of OsERfs and 4Kinase gene in four To (1-8, 5-1, 9-1 and18) and
a control plant at different reproductive stages, R2 (A), R3 (B) and R4 (C). The error
bars indicate + standard error.
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In order to obtain greater reliability regarding the compensation effect, the correlations
between the expression levels of OsERfs and 4Kinase genes were estimated (TABLE 2). A high
and significant correlation (p<0.05) was observed, with the highest values at flowering stage
(R4), with values ranging from 0.67 (OsER2) to 0.95 (OsER1). In the R2 stage, significant
correlations were also observed between the number of transcripts, except for the OSER2 gene.

Table 2- Pearson’s correlation value between expression level of AKinase and OSERfs genes
at three different reproductive stages (R2-R4) in Ty plants.

AKinase
R2 R3 R4
OsER1 0.29 0.60* 0.95*
OsER2 0.20 0.44 0.67*
OsERL 0.33 0.66* 0.82*

*Significant by Student’s t-test at 5%.
Source: From the author (2021).

After, T1 plants of genotypes 1-8 and 5-1, classified as genotypes of high 4Kinase
expression, were evaluated for tolerance to high temperatures. In order to observe the behavior
of transgenic plants under stress, as well as its effect on economically important traits, the
phenotyping of plants was carried out regarding the number of tillers (TIL), number of panicles
(PAN), grain yield (YLD) and grain sterility percentage (STR).

The effects of genotype and temperature, evaluated under normal and stressed (high
temperature) conditions, were significant (p<0.05) for all the traits. However, only for YLD

and STR a significant effect (p<0.05) of the genotypes x temperatures interaction was observed.
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No penalty was observed regarding the vegetative development stage of the transgenic
plants. Under normal temperature, the 4Kinase plants had statistically similar TIL and PAN
compared to the control plants (FIGURE 5). Although both the negative control and the
transgenic plants produced more TIL under stress conditions, plants expressing the 4Kinase
gene, 1-8 and 5-1, showed statistically higher values. In addition, genotype 1-8 also had higher
PAN.

Figure 5 - Number of tillers (A) and panicles (B) of transgenic (1-8 and 5-1) and control plants
under normal and high (heat) temperature conditions. Different letters indicate
significant differences (p < 0.05) between genotypes by the Tukey test (n = 3) under
different temperature conditions.
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Although initially transgenic plants showed superior agronomic performance compared
to control under stress, this did not hold up compared to YLD (FIGURE 6). Since the stress was
of high intensity, reaching a maximum of 38°C, none of the genotypes managed to produce
grains, reaching a STR of one hundred percent. Under normal conditions, the control plant was
also superior to AKinase positive plants, having the lowest estimates of STR. In addition, YLD

in control plants was three times higher than 5-1 genotype.
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Figure 6 - Grain yield (A) and grain sterility percentage (B) of transgenic (1-8 and 5-1) and
control plants under normal and high (heat) temperature conditions. Different letters
indicate significant differences (p < 0.05) between genotypes by the Tukey test (n =
3) under different temperature conditions.
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4 DISCUSSION

The ER family of receptors (ERfs) regulates multiple aspects of plant development, and
more recently, has been assigned an important role in biotic and abiotic stress response
(GODIARD et al., 2003; SHPAK, 2013; SHEN et al., 2015; ZHENG et al., 2015). The ER
genes and its ER-Like paralogs are highly conserved in different species, suggesting functional
conservation in different plant species (ZHANG et al., 2018). However, it is important to
understand how the ER genes act in the rice genome, including expression patterns,
morphological impact and behavior under different stresses, in order to determine their
application in breeding programs.

The ERfs have distinct expression pattern through developmental stages, organs or
tissues in different plant species. Arabidopsis thaliana has a single ER gene, which is expressed
at the highest level in the inflorescence, with maximum expression in young floral buds,
followed by flowers and siliques, and low expression in the stem and leaves (Torii et al., 1996).
The rice genome (Oryza sativa) has two ER genes, OSER1, OsER2 and one ER-LIKE, OsERL.
However, these have a similar behavior to that observed in Arabidopsis, with a higher level of
expression in the inflorescence, specifically, spikelet, panicles and stamens (ZHANG et al.,
2018).

In Nipponbare cultivar from the japonica subspecies, a model plant in genetic research
in rice, a greater number of transcripts was observed at the early stages between booting stage

(R2), until flowering stage (R4), when one or more spikelet on the main stem panicle has
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reached anthesis. Although the maximum expression occurred in heading stage (R3), when the
panicle begins to exsert from a collar on the flag leaf (MOLDENHAUER; SLATON, 2001;
COUNCE; SIEBENMORGEN; AMBARDEKAR, 2015).

These stages are responsible for triggering a series of metabolic activities in the rice
plant that directly influence grain yield. Microsporogenesis, the process of formation of pollen
grains in the male sex organs of a plant, occurs at the R2 stage. The occurrence of abiotic
stresses at this stage, such as the low moisture and high temperatures, can lead to high levels of
grain sterility (SHEORAN; SAINI, 1996; MATSUI; OMASA; HORIE, 2000), mainly due to
the abortion of male gametes.

High expression of OSERfs genes between R2 and R4 stages is of great interest as they
regulate metabolic pathways that influence plant’s response to stress (TERPSTRA et al., 2010;
MENG et al., 2012). In addition, the ERfs play roles during development of reproductive
tissues, although the nature of the cell-to-cell communication enabled by ERfs is not yet known
(SHPAK, 2013).

Shpak, Lakeman and Torii (2003), developed a truncated Arabidopsis ERECTA protein,
AKinase, that lacks the cytoplasmatic kinase domain. The 4Kinase interferes with the
endogenous ER signaling by binding and arresting the signal molecules. We introduced the
AKinase gene into the cultivar Nipponbare to study the effects of ER suppression on plant
phenotype, native rice genes (OsERfs), and abiotic stress tolerance. For this, six To plants (1-8,
5-1, 5-2, 9-1, 9-4 and 18) expressing the 4Kinase gene were grown in the greenhouse.

Based on 4Kinase expression in reproductive growth stage in transgenic plants, plants
with high, 1-8, 5-1 and 5-2, and plants with low 4Kinase expression, 9-1, 9-2 and 18 were
identified. The expression pattern of 4Kinase gene was the same as observed for the OsERfs
genes in the Nipponbare cultivar, with higher estimates in the reproductive stages, R2, R3 and
R4. This result suggests both AKinase and OsERfs participate in the same cell-to-cell signal
transduction pathways in transgenic rice plants.

Subsequently, four To plants were evaluated for the expression pattern of the OSERfs
genes in the presence of the transgene in R2, R3 and R4 stages. With higher expression of
AKinase, greater decrease in ER signaling is expected, however, this was not observed. Initially,
we observed genetic compensation effect, characterized by transcriptional up-regulation of the
OsERfs genes in the presence of 4Kinase gene, that suggests interference by 4Kinase. A similar
result was observed by Villagarcia et al. (2012), in tomato (Solanum lycopersicum) plants. The
AKinase gene expression in transgenic tomato plants resulted in upregulation of the two

endogenous ER family genes, SIER and SIERL. The downregulation of the ERECTA signaling
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pathway by 4Kinase presumably induced genetic compensation effect, leading to the increase
in expression of the endogenous ER genes in different organs, above that observed in the wild-
type plants.

An interesting observation was that greater genetic compensation effect was observed
in transgenic plants that showed higher levels of AKinase as compared to plants that expressed
lower levels. This was confirmed by the strong positive correlation between the expression
levels of 4Kinase and OsERfs, especially in R4 stage.

Intensive research on climate changes shows projections of increased air temperature in
the next few decades (KRISHNAN et al., 2011). Plants exposed to temperatures above a certain
threshold, can suffer damage in growth, development and reproduction (WAHID et al., 2007).
The upper limit temperature in the reproductive stage of rice can vary from 32 to 35°C,
impacting from the booting stage to the ripening stages, and resulting in losses in grain yield
(YOSHIDA, 1978; MORITA et al., 2004; JAGADISH; CRAUFURD; WHEELER, 2007,
SHAH et al., 2011).

Due to better performance of 4Kinase-expressing tomato and soybean in water deficit
(VILLAGARCIA et al., 2012; SHANMUGAM et al., 2020), as well as the importance of the
ER gene in thermotolerance in rice (SHEN et al., 2015), progenies from the high 4Kinase gene
expression genotypes (1-8 and 5-1), together with a control type, were subjected to high
temperature stress.

It is important to note that T1 transgenic plants did not present a vegetative development
penalty in the presence of the AKinase, as observed for soybean plants by Berchembrock,
Botelho and Srivastava (2021). Probably, the genetic compensation in rice is not just a
transcriptional effect but also likely a phenotypic effect.

Plants expressing the AKinase gene presented tillering capacity statistically similar to
the control under normal conditions. Under high temperature stress, all genotypes showed an
increase in the number of tillers, a fact already proven in other studies (YOSHIDA; SATAKE;
MACKILL, 1981; BAKER; ALLEN JR; BOOTE, 1992). However, transgenic plants 1-8 had
on average 46% higher number of tillers when compared to the control.

Generally, the number of tillers per plant is correlated with the number of panicles,
which is a component of grain yield. High tillering plants have a greater number of panicles
than low tillering plants (NURUZZAMAN et al., 2000). In fact, it was possible to observe a
linear behavior regarding the number of tillers and panicles under both temperature conditions,

except for the genotype 5-1 under stress.
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Although the genotypes had the same number of panicles under normal conditions, the
control plants had the lowest grain sterility, which resulted in a grain yield three times higher
compared to the 5-1 transgenic genotype. The grain yield of transgenic plants 1-8 and 5-1 was
affected by high levels of sterility, respectively, 53.9% and 76.6%.

Although the two rice ER genes have a certain level of redundancy, the OSER2 has
greater involvement in the regulation of reproductive development, directly affecting the seed
setting rate (ZHANG et al., 2018). The suppression of ERECTA signaling, presumably by
AKinase, compromised fertility and, consequently, grain yield in rice plants.

Soybean studies also observed an inverse relationship between the level of 4Kinase gene
expression and grain yield in transgenic plants, with an estimated correlation of -0.78
(BERCHEMBROCK, BOTELHO, SRIVASTAVA, 2021). Furthermore, Shpak, Lakeman and
Torii (2003) observed reduced fertility in AKinase transgenic plants in Arabidopsis due to
developmental problems in the reproductive structures.

The reproductive stage in rice is sensitive to high air temperature and may affect the
dehiscence of the anther, shedding of pollen, germination of pollen grains on stigma, and
elongation of pollen tubes (SATAKE; YOSHIDA, 1978; PRASAD et al., 2006; KRISHNAN
et al., 2011). In this stage, stress mainly lack fertilization of spikelets and may result in almost
complete sterility and significant loss of grain yield (KRISHNAN et al., 2011).

Exposure of rice genotypes to prolonged extreme heat in growth chamber conditions
resulted in total sterility, for both transgenic and control genotypes. The truncated ER (4Kinase)
did not influence the tolerance of plants under stress since their performance was not
significantly different from that of the control.

The ER gene is an important thermotolerance regulator in rice although how it responds
to increasing temperatures and what signaling pathways are involved are still not clear (VAN
ZANTEN et al., 2009). Shen et al (2015) studied a loss-of-function mutation of OsER1 and
OsER?2 in two different japonica cultivars as additional genetic support for the role of ER gene
in heat tolerance. The authors observed the death of the spikelets and, consequently, low rate
of seed setting in the Oserl mutant plants that were grown for 10 days at 42°C/35°C (day/night)
in the growth chamber. However, no difference in heat tolerance was observed between Oser2
and its control, suggesting that only OsERL1 plays a role in thermotolerance in rice.

In conclusion, the OsERfs genes showed higher expressions in the reproductive
development stages in different rice genotypes, with emphasis on the highest expressions
observed in the spikelets in booting (R2), heading (R3) and flowering (R4) stages. The
suppression of ER signaling by 4Kinase in transgenic rice plants seemed to trigger a
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compensation effect by increasing the expression of three endogenous rice ER family genes,
which are highly correlated with the expression level of the transgene. Although plants
expressing the truncated ERECTA protein did not show diminished vegetative growth, they
presented lower seed setting and yield grain. Contrary to our expectation, the transgenic plants
did not exhibit tolerance to high temperature stress. In-depth knowledge of the behavior of ERfs
in rice may be of great importance in the adoption of gene editing strategies aimed at modifying
their expression in the search for plants with desired agronomic traits associated with greater
tolerance to different abiotic stresses.
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CAPITULO 3
POTENCIAL DE POPULACOES SEGREGANTES DE ARROZ DE TERRAS
ALTAS PARA PRECOCIDADE DE FLORESCIMENTO
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RESUMO

O sucesso na consolidacdo do arroz de terras altas no sistema de producéo de graos no Brasil é
dependente do desenvolvimento de cultivares produtivas com resisténcia as principais doencas
e fatores abidticos. Cultivares precoces, além de reduzir o tempo de exposi¢do das plantas a
fatores adversos, também facilita a inser¢do da cultura em sistemas de sucessdao com outras
espécies agricolas. Assim, a identificacdo de populacBes promissoras para a extracdo de
linhagens de ciclo curto com alto potencial produtivo € uma boa estratégia em programas de
melhoramento de arroz de terras altas. Com isso, foram avaliadas duas populagdes segregantes
obtidas a partir do cruzamento entre a cultivar super precoce, BRSMG Cagcula, com duas
linhagens produtivas, BRSMG Caravera e CMG1590 por meio das estimativas de parametros
genéticos e fenotipicos, das estimativas de m+a’ e d e baseado na metodologia de Jinks e Pooni
(1976). Foram avaliados os carateres numero de dias para florescimento e produtividade de
grdos. Aléem disso, progénies precoces F24 e Fo:5 de cada cruzamento foram avaliadas, para
ambos os caréateres, em delineamento de blocos casualizados com trés repeticdes e em dois
ambientes, nas safras 2018/2019 e 2019/2020. O cruzamento BRSMG Cacula x BRSMG
Caravera se mostrou mais promissor na possibilidade de se obter linhagens precoces. Foi
possivel observar potenciais linhagens que associem precocidade no ciclo de desenvolvimento
com alto rendimento de grdos. Todavia, a populacdo BRSMG Cacgula x CMG1590 além de
apresentar maior variabilidade para os carateres avaliados, apresentou maiores estimativas de
heterose para produtividade. As metodologias aplicadas para predi¢do precoce do potencial
genético nas populaces mostraram-se eficientes.

Palavras-chave: Oryza sativa. Precocidade. Produtividade. Predicdo de populacbes
segregantes.
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1 INTRODUCAO

Cultivado e consumido em quase todos os continentes do mundo, o arroz (Oryza sativa)
desempenha um importante papel tanto econdmico quanto social, sendo umas das principais
fontes de carboidrato para diversos paises em desenvolvimento (WALTER et al., 2007;
PRASAD; SHIVAY; KUMAR, 2017). Embora tenha sido observada uma reducéo da &rea total
destinado a cultura do arroz no Brasil nos ultimos quinze anos (FAO, 2021), na safra 2020/2021
houve um incremento de 1,3% da area destinada ao arroz de terras altas no pais quando
comparado a safra passada (CONAB, 2021).

O melhoramento genético de arroz de terras altas tem como desafio trazer maior
competitividade da espécie no mercado, desenvolvendo cultivares com ganhos na
produtividade e qualidade de graos, e, também, capazes de serem introduzidas em sistemas
agricolas de sequeiro, em areas de sucessdo com outras culturas como feijdo (STONE;
SILVEIRA, 2001), milho (ARF et al., 2018), algod&o e soja (FAGERIA, 2004; NASCENTE;
STONE, 2018). O desenvolvimento de cultivares de ciclo curto permite a melhor utilizacdo do
arroz de terras altas nesses sistemas. Além disso, gendtipos que permanecem menos tempo a
campo estdo sujeitos tanto a menor pressdao de doencas, quanto a menores riscos de
adversidades climaticas, como periodos de estiagem durante a fase reprodutiva que
comprometem diretamente a produtividade de grdos (O'TOOLE; MOYA, 1981; KONDO;
MURTY; ARAGONES, 2000). Sendo assim, a precocidade na cultura do arroz possui diversas
vantagens agricolas como menor tempo de exposicdo a estresses bidticos e abiodticos, menor
consumo de agua, energia e uso de solo, favorecimento do sistema de sucessdo de culturas e
comercializacdo antecipada do produto

O método de melhoramento por hibridagédo é uma importante ferramenta para obtencao,
selecdo e recomendacdo de gendtipos superiores e tem por objetivo reunir em uma nova
linhagem os alelos favoraveis presentes em dois ou mais genitores. Com o avanco das geragdes
subsequentes a hibridacdo, ocorre uma ampla liberacdo da variabilidade genética, todavia, essa
atividade em um programa de melhoramento demanda recursos humanos e financeiros
(ALLARD, 1960; SIQUEIRA; FONSECA; SONDHAL, 1988). Dessa forma, a escolha de
genitores e ou populacBes promissoras ainda nas etapas iniciais do programa evita o dispéndio
desnecessario de esforcos, tempo e capital. Logo, existem diversos procedimentos que
possibilitam o descarte de combinag6es ndo promissoras 0 mais previamente possivel, podendo

essas, se basearem somente nas informagfes dos genitores ou ainda, no desempenho da
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descendéncia originada dos cruzamentos (BAENZINGER; PETERSON, 1992; RAMALHO et
al., 2012).

O sucesso na selecdo de genotipos depende de populag6es que tenham desempenho cada
vez mais satisfatorios para os caracteres desejaveis, a partir de populagdes menos homogéneas
possiveis, ou seja, populagdes que associem melhores médias e maior variabilidade genética
para o carater estudado (ALLARD; HANSCHE, 1964). Dentre as metodologias de predicdo de
populacdes superiores que permitem obter simultaneamente as informacfes de média e
variancia estdo a metodologia de Jinks e Pooni (1976) e aquela baseada nos componentes de
média m+a’ e d (VENCOVSKY, 1987; FALCONER; MACKAY, 1996). O método proposto
por Jinks e Pooni (1976) estima a probabilidade das linhagens obtidas em F.. de superar um
determinado padrdo ou testemunha, considerando a média e variancia das geracdes iniciais
(ABREU; RAMALHO; SANTOS, 2001). Ja com as estimativas baseadas nos componentes de
média, é possivel identificar as contribui¢es dos locos em homozigose (m+a’) e a heterose, ou
contribuicdo dos locos em heterozigose (d). As estimativas de m+a’ corresponde a média de
todas as linhagens obtidas em F. e é baseada na média dos pais e nos locos ja fixados nos
genitores. J& a estimativa de d, avalia a contribuicdo dos locos em heterozigose e,
consequentemente, a divergéncia genética entre as linhagens. Essa, por sua vez, sera tanto maior
quanto menor for a semelhanca da constituicdo genética dos genitores para o carater em estudo,
desde que esse ndo apresente predomindncia de efeitos aditivos (SANTOS; SOARES;
RAMALHO, 2002).

Sendo assim, o presente trabalho teve como objetivo predizer o potencial de populacbes
segregantes em originar genotipos produtivos e precoces por meio das estimativas de
parametros genéticos e fenotipicos, das estimativas dos componentes de média m+a’e d e pela
metodologia proposta por Jinks e Pooni (1976). Além de avaliar o desempenho de progénies
precoces F2.4 € Fo:5 oriundas de cada cruzamento com base no ciclo da cultura e produtividade

de gréos.
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2 MATERIAL E METODOS
2.1 Obtencéo das populagdes segregantes

Realizou-se em casa de vegetacdo, 0 cruzamento entre a cultivar de arroz de terras altas
classificada como de ciclo super precoce, BRSMG Cacula (SOARES et al., 2013) com outras
duas linhagens selecionadas quanto ao alto desempenho produtivo, BRSMG Caravera
(SOARES et al., 2008) e CMG1590, linhagem elite selecionada do Ensaio de Valor de Cultivo
e Uso (VCU) do Programa de Melhoramento de arroz de terras altas (MelhorArroz) da
Universidade Federal de Lavras. Com isso, originou-se duas populacdes distintas, BRSMG
Cacula x BRSMG Caravera e BRSMG Cacula x CMG1590. Parte das sementes F; de cada

cruzamento foram utilizadas para obtencdo das sementes F» e, posteriormente, Fa.
2.2 Conducéo do experimento

Os experimentos foram conduzidos durante a safra 2018/2019 no Centro de
Desenvolvimento Cientifico e Tecnolégico (CDCT) da Universidade Federal de Lavras
(UFLA), localizado no municipio de Lavras/MG (latitude: -21°12°117, longitude: -44°58°47”),
que se insere na classificacdo Cwa de Kdppen, caracterizada como uma estacdo chuvosa no
verdo e seca no inverno (MARTINS et al., 2018). Para cada populacdo implantou-se um
experimento em delineamento de blocos casualizados, com dez repeti¢des e cinco tratamentos,
sendo esses as geracles P1, P2, F1, F2 e F3. Cada repeticdo foi constituida por onze parcelas,
sendo uma parcela para cada uma das geragdes P1, P2 e F1 e quatro parcelas para cada uma das
geragOes segregantes F» e F3. Foram selecionadas aleatoriamente, durante o periodo vegetativo,
cinco plantas dentro de cada parcela P1, P2, F1 e F2, e seis plantas para cada parcela Fs. Sendo
assim, no total do experimento foram avaliadas individualmente 50 plantas P1, 50 plantas Pa,
50 plantas F1, 200 plantas F2 e 240 plantas F3, quanto ao nimero de dias para florescimento,
decorridos da semeadura até a data de completa emissdo da primeira panicula, e produtividade

de gréos (g/planta).

As adubacdes dos experimentos e 0s demais tratos culturais foram feitos de acordo com

as recomendac0es para a cultura.
2.3 Predicao do potencial de populagdes segregantes

Utilizando os métodos dos quadrados minimos estimou-se a variancia fenotipica média

das parcelas que receberam os mesmos tratamentos nas diferentes repeticdes. A partir dessas,
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foram estimadas as variancias genéticas (a; ;) das geracOes F2 e F3 de cada populagéo i pela
expressdo: of;; = of;; — 4. Em que, of; é a variancia fenotipica média da geragéo j na
populagdo i e g2 é a variancia ambiental média da populagdo i. A variancia ambiental %; é

calculada indiretamente pela variancia manifestada dentro das gerac6es homogéneas de cada

populagdo i, P1 (dfy;), P2 (04, € F1 (0fy;) seguindo a expressdo agj; = m
(ALLARD, 1960; CRUZ, 2006).

O potencial das populagdes foi estimado com base no desempenho das progénies
seguindo as estimativas dos componentes de média m+a’ e de a probabilidade de obter
linhagens F. que superem um determinado padréo (JINKS; POONI, 1976; VENCOVSKY,
1987).

As estimativas dos componentes de média foram obtidas pelos contrastes, m + a';=
2F;, — F, e d; = 4(F,, — F3)) umavez que F3, = m+a'; + %di eF,,=m+a;+ %di
(OLIVEIRA et al., 1996; RAMALHO et al., 2012). Em que, m é a média fenotipica de todas
as linhagens possiveis na geracéo F«, a’; 0 somatdrio dos locos ndo contrastantes nos genitores
da populacéo i, ou seja, locos ja fixados, d; o desvio do heterozigoto em relagdo a média e, por
fim, in e F3i sdo as médias das geracdes F. e Fs, respectivamente, da populagédo i (i = 2).

A metodologia proposta por Jinks e Pooni (1976) leva em consideracéo as propriedades
da distribuicdo normal padronizada. Utilizando-se as geracfes F» e F3 como referéncia e,

desconsiderando a presenga de dominancia, temos as seguintes equagdes: Z; = Jz:lz e
20%, — Oa;
i i
L- F3, , . .. .. .
Z; = : . Em que, Z; é a probabilidade da populacdo i em originar linhagens que

2 2
J1,336F3_—0,33 Oa;
4

superem um determinado padrdo (L), definido para as caracteristicas nimero de dias para

florescimento e produtividade de grdos, respectivamente, como a média do genitor BRSMG

Cacula nas duas populagdes e producdo média de 55¢/planta definido com base nos resultados.

F,, e F3, sdo as médias das geragOes F> e Fs, respectivamente, 012:2.8 o}%S, sdo as variancias
l i

fenotipicas das geragOes F> e Fz e oiia variancia ambiental média da populagéo i o qual sera

extrapolada para as linhagens que serdo obtidas em F.
2.4 Avaliacao de progénies precoces F2:4e Fa:s

Visando testar a confiabilidade das estimativas de predi¢do, na safra 2017/2018, na

geracdo F de cada populacéo, foram selecionadas fenotipicamente as 25 plantas mais precoces



57

quanto a emissao de paniculas, originando progénies F2:3. Essas, foram conduzidas em bulk
dentro de progénie para a obtencdo das geragdes F2.4. Na safra 2018/2019, as progénies Fa:4
foram avaliadas em dois ambientes, em Lavras/MG na area experimental previamente citada, e
Lambari/MG, na area experimental da Empresa de Pesquisa Agropecudria de Minas Gerais
(EPAMIG) (latitude: -21° 50* 32’ longitude: -45° 21°01) também inserida na classificacdo
Cwa de Koppen (MARTINS et al., 2018).

As progénies F.:5, obtidas novamente pelo método de bulk dentro de progénie, foram
avaliadas na safra seguinte (2019/2020) somente em Lavras/MG. Os experimentos foram
conduzidos em delineamento de blocos casualizados, com trés repeticdes e 56 tratamentos,
sendo as 25 progénies de cada populacdo i e, como testemunhas, os trés genitores envolvidos
nos dois cruzamentos, BRSMG Cagcula, BRSMG Caravera e CMG1590, repetidos duas vezes.
Cada parcela foi constituida por duas linhas de dois metros, com densidade de semeadura de 80
sementes por metro linear e espacamento de 0,40m. As caracteristicas avaliadas foram o
namero de dias para florescimento, quando 50% das plantas da parcela emitiram paniculas
(estagio R4) contados pelo numero de dias corridos a partir da data de semeadura, e
produtividade de grdos (ton.ha) por parcela. Os dados, para cada populagdo, foram submetidos
a uma analise de variancia individual por ambiente e geracao e, posteriormente, conjunta. Na
analise conjunta foram considerados conjuntamente os trés ambientes e geracdes, sendo esse,
junto com a média e as populacdes, os efeitos fixos do modelo:

Yije = m+ pi+ gj) + ax + paij + ga;or + by + eiji

em que:
¥, valor observado da média do gen6tipo j/populacdo i, no ambiente e geracéo k;
m: média geral do experimento;

p;: efeito da populacdo i, (i=1,2);

gjci- efeito do gendtipo j (j=1,2, ..., 28), dentro de cada populagdo i (i=1,2) sendo
gjw ~N(0,05);

ay: efeito do ambiente e geracdo k, (k=1,2,3);

pa;: efeito da interacdo das populacgdes i x ambientes;

gajk: efeito da interagdo dos genotipos dentro da populagdo i x ambientes, sendo
9k NN(O' nga);

by efeito do bloco j (j=1,2 e 3) dentro de cada ambiente e geracao k (k=1,2,3);

e;jn: €rro experimental associado a observagéo Y; jy;
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A partir das esperancas dos quadrados médios das analises conjuntas foi estimado a

variancia genética na média de genotipos (a;i) para cada populacédo i considerando todos 0s
ambientes e geracgdes, bem como as herdabilidades no sentido amplo (hf,l—). Os intervalos de

confianca das herdabilidades foram obtidos utilizando as expressdes apresentadas por Knapp,
Stroup e Ross (1985), com a = 0,05. As analises estatisticas foram realizadas com o apoio do
software R (R Core Team, 2019).

3 RESULTADOS

O resumo da andlise de variancia entre as geragdes, quanto as caracteristicas nimero de
dias para florescimento e produtividade de graos, € apresentado na Tabela 1.

Constatou-se que a fonte de variacdo geracdes foi significativa (p<0.05) para as duas
populacgdes, indicando diferenca entre os tratamentos quanto aos caracteres avaliados.

Tabela 1 - Resumo da analise de variancia quanto ao nimero de dias para florescimento e
produtividade de gréos (g/planta) avaliados em cinco geracgdes (P1, P2, F1, F2 € F3)
e em duas populacdes distintas.

Numero de dias para o florescimento
BRSMG Cacula x BRSMG Caravera BRSMG Cacula x CMG1590

FV GL QM GL QM
Geragao 4 131,48** 4 567.13**
Repeticao 9 27,56** 9 18.95
Erro 36 22,53 36 16,94
Dentro 526 10,35 527 11,53
Média 83,60 85,88

Acuracia 0,95 0,98

Produtividade de gréos
BRSMG Cacula x BRSMG Caravera BRSMG Cacula x CMG1590

FV GL QM GL QM
Geragao 4 908,04* 4 2079.50**
Repeticao 9 1129,31** 9 593.84
Erro 36 466,63 36 385.21
Dentro 495 296,65 519 388.81
Média 36,80 40,00

Acuracia 0,82 0,90

**: significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.
Fonte: Do autor (2021).

Com base no histograma de frequéncia (FIGURA 1 e FIGURA 2), pode-se observar
menor variabilidade na geragdo F1 quando comparado as geracdes F2 e Fs. 1sso j& era esperado
uma vez que as plantas da geracdo F1 sdo geneticamente iguais, sendo toda a varia¢ao observada

devido aos fatores ambientais. Todavia, quando se compara as geracdes Fi das populagdes
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avaliadas quanto ao carater nimero de dias para florescimento, pode-se observar que a
populacdo BRSMG Cagula x BRSMG Caravera apresentaram plantas mais precoces.

Figura 1 - Distribuicao de frequéncia das plantas avaliadas quanto ao numero de dias para
o florescimento nas trés geragdes (F1, F2 e F3) das duas populagdes, BRSMG
Cacula x BRSMG Caravera e BRSMG Cacula x CMG1590.

BRSMG Cacula x BRSMG Caravera BRSMG Cagula x CMG1590
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Fonte: Do autor (2021).
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Figura 2 - Distribuicdo de frequéncia das plantas avaliadas quanto a produtividade de grdos

(g/planta) nas trés geracdes (F1, F2 e F3) das duas populagdes, BRSMG Cagula
X BRSMG Caravera e BRSMG Cacgula x CMG1590.
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Fonte: Do autor (2021).

Assim como na geracao F1, toda variabilidade observada entre as plantas P1 e P de cada

populacdo, também sdo exclusivamente devido a fatores ambientais. Sendo assim, uma vez que

a herdabilidade expressa a razdo da variancia genética a variacdo fenotipica total, essa so6 foi
possivel ser calculada para as geracdes F2 e F3 (TABELA 2). Comparativamente, a populagéo

oriunda do cruzamento entre BRSMG Cacula x CMG1590 apresentou maiores estimativas para

ambos os caracteres avaliados. Além disso, exceto para nimero de dias para florescimento na
populacdo BRSMG Cacgula x CMG1590, as herdabilidades observadas na F» foram superiores
as observadas na Fs, indicando maior variabilidade genética nessa geracéo.
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Tabela 2 — Estimativas da variancia fenotipica (¢2) nas geracdes (P1, P2, F1, F2 e F3), variancia
ambiental (2) na média das populac@es e herdabilidade (h2) nas geragGes F» e Fs
quanto aos carateres numero de dias para florescimento e produtividade de gréos
(g/planta) das populacbes em estudo.

Numero de dias para o florescimento
Parametros BRSMG Cacula x BRSMG Caravera BRSMG Cacula x CMG1590

0%, 5,16 7,39
0%, 8,71 3,23
0%y 2,54 3,67
o, 12,21 11,66
025 11,08 15,14
o’ 5,47 4,76
h%, 55,20 59,15
hZ, 50,65 68,55

Produtividade de gréos
Parametros BRSMG Cacula x BRSMG Caravera BRSMG Cacula x CMG1590

0%, 171,02 280,45
0%, 241,51 182,85
%4 358,82 357,98
0%, 329,33 430,71
024 285,17 415,68
o’ 257,12 273,76
h%, 21,93 36,44
hZ, 9,84 34,14

Fonte: Do autor (2021).

A fim de obter a predicdo das popula¢fes em estudo, obteve-se a média de todas as
linhagens na geracéo F,, com base na estimativa de m+a’ proposto incialmente por Vencovsky
(1987) (TABELA 3). Pode-se inferir a principio que a populagéo que possivelmente ird originar
linhagens com menor média para o carater niumero dias de florescimento, ou seja, linhagens
mais precoces, serd BRSMG Cacula x BRSMG Caravera. Embora nessa populacado a estimativa
de d infira em uma menor variancia genética na geragdo F. para o carater avaliado em
comparacdo a populacio BRSMG Cacgula x CMG1590, uma vez que representa um menor
numero de locos heterozigéticos, ela ndo foi concordante com a heterose observada na geracéo
Fi.

Quanto a produtividade de gréos, ainda que tenha sido obtida menor estimativa na média
das linhagens resultantes da populacdo BRSMG Cagula x CMG1590, essa apresentou maior

média geral. Esse fato esta associado a maior heterose observada em Fi, condizente com a
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estimativa d do nimero de locos em heterozigose, vislumbrando ainda em maior variancia entre

as linhagens obtidas na geracgao F,.

Tabela 3 - Média do nimero de dias para o florescimento e produtividade de grdos (g/planta)
com seus respectivos erros padrdo, para os genitores (P1 e P2) e geracOes F1 e F2de
cada populagdo avaliada e as estimativas dos componentes de média (m + a’ e d).

NuUmero de dias para o florescimento

BRSMG Cagula x BRSMG Caravera BRSMG Cagula x CMG1590

P, 81,1 (0,472) 81,5 (0,487)
P, 84,2 (0,472) 90,6 (0,487)
F, 83,7 (0,472) 86,7 (0,487)
F, 82,8 (0,228) 85,8 (0,241)
F; 82,5 (0,215) 84,8 (0,226)
Media geral 82,8 85,9
Heterose 1,06 0,65
m+a 82,10 84,0
d 0,66 2,00
Produtividade de gréaos
BRSMG Cacula x BRSMG Caravera BRSMG Cagula x CMG1590
P, 31,6 (2,53) 32,0 (2,59)
P, 35,0 (2,47) 36,6 (2,82)
F, 40,8 (2,47) 44,0 (2,82)
F, 39,7 (1,26) 41,2 (1,41)
F; 36,9 (1,2) 36,2 (1,32)
Média geral 36,8 38,0
Heterose 5,80 9,70
m+a 34,10 31,20
d 5,60 10,00

Fonte: Do autor (2021).

Com a finalidade de aferir com maior precisao a predi¢do das populagdes, foi obtido a

probabilidade de cada populacdo em originar linhagens que superem a cultivar BRSMG Cacula

quanto ao carater precocidade de florescimento. Para isso, foi utilizado a metodologia proposta

por Jinks e Pooni (1976), baseado nas propriedades de uma distribuicdo normal padronizada.

Novamente a populacdo originada do cruzamento entre BRSMG Cagula x BRSMG Caravera

apresentaram maiores probabilidades de selecéo de linhagens precoces, estimados com base em

ambas as geracdes F2 e F3 (FIGURA 3), resultados condizentes com a estimativa de m+a .
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Quanto ao carater produtividade de grdos, detectou-se uma maior influéncia de
componentes ndo aditivos no carater, indicando que, em ambas as geracGes F. e Fzalém da
contribuicdo dos locos ja fixados, também contera a contribuicao dos locos em heterozigose (d)
(ABREU; RAMALHO; SANTOS, 2012). Nesse caso, a metodologia de Jinks e Pooni (1976)
ndo se torna aplicavel.

Figura 3 - Probabilidade (%) de obter linhagens superiores a cultivar BRSMG Cacula quanto a
precocidade de florescimento em arroz de terras altas avaliados em duas populaces.
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Dias para florescimento

Fonte: Do autor (2021).

Objetivando comparar as estimativas de predicdo das populagdes, com o desempenho
observado a nivel de campo, foram avaliadas progénies precoces F..4 e F25 de cada uma das
populacdes avaliadas. Os resumos das analises de variancia individuais das avaliacbes por
ambiente e geracdo sdo apresentados na Tabelas 1 do Apéndice A. De modo geral, os
experimentos apresentaram precisdo de moderada a muito alta (RESENDE; DUARTE, 2007)
com valores variando de 0,66 a 0,91. No entanto, pode-se observar também valores nulos de
acuracias, tais estimativas sao atribuidas a variabilidades genéticas ndo significativas (p>0,05)
entre 0s genotipos.

Na analise conjunta constatou-se diferenca significativa (p<0,05) entre as duas
populacdes e entre os genotipos dentro de cada uma das populacgdes, tanto para nimero de dias
para florescimento quanto para produtividade de grdos (TABELA 4). Embora o efeito de
ambiente e geragdo tenha sido significativo (p<0,05) para ambos os caracteres, o efeito da
interacdo ambientes x populagdes foi ndo significativa (p>0,05) para o0 nimero de dias para

florescimento, indicando para esse carater uma maior estabilidade das populagdes frente as
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diferengas ambientais. A interacdo ambientes X genotipos/populacéo foi significativa (p<0,05)
na populacdo BRSMG Cacula x CMG1590 quanto ao nimero de dias para florescimento e
significativa (p<0,05) na populacdo BRSMG Cacgula x BRSMG Caravera para produtividade
de grdos. Esse resultado indica um desempenho ndo coincidente entre os genotipos ao longo
dos diferentes ambientes e geragoes.

A populagdo obtida pelo cruzamento BRSMG Cagula x CMG1590 apresentou, para
ambos os caracteres, valores superiores quanto ao componente de variancia genética na média
de genotipos. Embora as estimativas pontuais de herdabilidade também indiquem uma maior
variabilidade genética nessa populacdo, os intervalos de confianca se sobrepuseram em ambos
0S Casos.

Os dados médios observados quanto ao numero de dias para florescimento na populacao
BRSMG Cagcula x BRSMG Caravera foi inferior. Sendo assim, visando a selecdo de plantas
para reducdo do ciclo em dias, a populagdo se mostra mais promissora, corroborando com as
estimativas de m+a’ e Jinks e Pooni (1976).

Tabela 4 - Resumo da analise de variancia conjunta obtida para os caracteres numero de dias
para florescimento e produtividade de grdos (ton.hal) em progénies precoces Fa.4 €
F2:5 oriundas da populacdo BRSMG Cacula x BRSMG Caravera (Pop1) e BRSMG
Cacula x CMG1590 (Pop>) avaliadas em dois locais.

N° de Dias para o florescimento Produtividade de gréaos
FV GL QM GL QM
Rep/Amb 6 40,50** 6 1,02
Ambiente (A) 2 4505,20** 2 128,10**
Populagdo 1 628,90** 1 4,61*
Genotipo/Pop 54 24,80** 54 2,41%*
G/Pop1 27 21,86* 27 2,10*
G/Pop2 27 28,07* 27 3,45%*
A x Populacéo 2 17,00 2 3,46**
A x G/Pop 108 11,10* 108 1,23*
A x G/Pop1 54 11,86 54 1,29*
A x G/Pop2 54 14,21** 54 0,59
Erro 330 8,00 284 1,00
Media Pop: 81,50 3,38
Média Pop: 83,73 3,46
To1 1,11 0,61
Oo2 1,54 1,47
h? 0,46 (0,31 -0,75) 0,58 (0,20 — 0,71)
h2 0,49 (0,46 —0,81) 0,83 (0,68 — 0,88)

**  *. significativo, respectivamente, a 1% e 5% de probabilidade pelo teste F.
05: variancia genética entre genétipos/populacdo i; h?: herdabilidade no sentido amplo na média dos
genotipos/populacao i, com seus respectivos limites inferior e superior. Fonte: Do autor (2021).
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Enquanto na populacdo BRSMG Cagula x BRSMG Caravera é possivel observar
progénies que floresceram antes da cultivar BRSMG Cacula, considerada uma cultivar de ciclo
super precoce para cultivo em sistema de sequeiro no Brasil (SOARES et al., 2013), isso nédo
foi verificado para a populacdo BRSMG Cacula x CMG1590 (FIGURA 4). Dessa forma, €
possivel inferir que o primeiro cruzamento se mostra mais satisfatorio a selecdo de progénies
precoces, como apresentado anteriormente pela metodologia de Jinks e Pooni (1976).

Quanto a produtividade de grdos, o genitor CMG1590 apresentou maiores estimativas.
Em ambas as populacdes foi possivel observar progénies que superassem o seu desempenho,
tendo sido encontradas em maior nimero na populacdo BRSMG Cacgula x CMG1590.

Figura 4 - Média do numero de dias para florescimento observada nas progénies precoces F2:4
e F2:5 obtidas do cruzamento (A) BRSMG Cacula x BRSMG Caravera e (B) BRSMG
Cacula x CMG1590. As barras de erro indicam + erro padréo.
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Figura 5 - Média da produtividade de grdos (ton.ha™) observada nas progénies precoces Fz.4 e
F2:5 obtidas do cruzamento (A) BRSMG Cagula x BRSMG Caravera e (B) BRSMG
Cacgula x CMG1590. As barras de erro indicam + erro padréo.
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4 DISCUSSAO

A conducéo de populagdes que associem grande variabilidade e bom desempenho para
um carater em estudo é premissa basica em programas de melhoramento. O sucesso na selecao
de plantas, visando o desenvolvimento de cultivares superiores aquelas ja existentes, so €
possivel se houver uma grande variagdo na populacdo base quanto as caracteristicas desejaveis
(BAJAJ, 1994). A hibridacdo é um dos principais mecanismos de ampliacdo dessa
variabilidade, sendo a escolha dos genitores de suma importancia ao melhorista. Além de ser
valiosa na transferéncia de genes ndo identificados, a hibridizacdo pode ser uma ferramenta
importante na modificagdo e melhoramento de caracteristicas poligénicas, como o ciclo da
cultura e produtividade de grédos (WAARA; GLIMELIUS, 1995).
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A fase do florescimento nas plantas é uma profunda transicdo entre os estagios de
desenvolvimento vegetativo e reprodutivo, sendo controlados por fatores genéticos enddgenos
e sinais ambientais (HORI; MATSUBARA; YANO, 2016). O tempo para inicio do estagio
reprodutivo nas culturas agricolas € um fator de grande importancia para a producdo de gréos.
Essa, demanda maior atencdo quando se pretende produzir fora das épocas tradicionais de
cultivo para uma dada espécie, uma vez que esta diretamente relacionada com o comprimento
do ciclo das plantas. Cultivares de arroz mais precoces, além de permitirem uma estratégia
vantajosa aos produtores visando enfrentar condi¢es climaticas adversas, ainda permitem o
plantio alternativo desse cereal como segunda safra, otimizando o sistema de producéo agricola
(SOARES et al., 2005; SOARES et al., 2013).

Em arroz, a duracdo do ciclo da cultura esta diretamente relacionada a duracéo da fase
vegetativa (VERGARA; CHANG, 1985). Streck et al. (2006), avaliando a duracéo do ciclo de
desenvolvimento em cultivares de arroz, observaram uma relagéo linear positiva entre o tempo
total do ciclo e o da fase vegetativa, avaliada entre o periodo desde a emergéncia até a fase
reprodutiva R2, fase fenologica de emborrachamento. Ou seja, a cultivar sera tdo mais precoce
guanto menor for a duracdo da fase vegetativa.

O ciclo de desenvolvimento do arroz de terras altas varia de 90 a 155 dias, sendo que a
maior parte da variacdo entre cultivares ocorre na fase vegetativa (GUIMARAES; FAGERIA;
BARBOSA FILHO, 2002; HEINEMANN et al., 2008). Uma vez que ndo ha muita
variabilidade entre as cultivares comerciais de arroz de terras altas durante o periodo de
florescimento a maturacéo fisioldgica (estadios R2 a R9), a obtencéo de cultivares precoces em
programas de melhoramento é baseado na selecdo de gen6tipos com menor nimero de dias
corridos da semeadura ou emergéncia ao inicio da fase de emissdo da panicula (R3). Além
disso, o alongamento do periodo de enchimento de graos é primordial para maximizacdo do
rendimento em plantas de arroz (STRECK et al., 2006).

Visando obter populagdes promissoras para a extracdo de gendétipos de arroz com ciclo
reduzido, foi realizada a hibridacdo entre diferentes linhagens elites. No presente estudo,
selecionou-se como um dos genitores a cultivar BRSMG Cacula, por ser um genoétipo que se
destaca pelo florescimento prematuro, sendo caracterizada como uma planta de ciclo super
precoce, além de ser insensivel ao fotoperiodo (SOARES et al., 2013).

Uma vez que a produtividade de grdos ainda se caracteriza como o carater agrondmico
de maior importancia na agricultura, as populac@es avaliadas foram obtidas pelo cruzamento
da cultivar BRSMG Cacula com dois diferentes genitores selecionados quanto ao alto
rendimento, BRSMG Caravera (SOARES et al., 2008) e CMG1590. Sendo assim, originou-se
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duas populagdes distintas, BRSMG Cagula x BRSMG Caravera e BRSMG Cacgula X
CMG1590.

As geragdes F1, F2 e F3 de cada cruzamento foram avaliadas quanto ao nimero de dias
decorridos da semeadura ao florescimento e produtividade de grdos/planta. O efeito das
geracOes foi significativo para ambas as populagdes e ambos os caracteres avaliados,
evidenciando a existéncia de variabilidade. As plantas F1 obtidas por cruzamentos biparentais
sdo compostas por plantas heterozigdticas para todos os locos em que os pais diferem, sendo
essas homogéneas geneticamente entre si. Sendo assim, toda a variagcdo nessa geracao ocorre
devido ao efeito ambiental, explicando a menor variabilidade observada quando comparada as
demais geracbes (RAMALHO et al., 2012). A amplitude das médias fenotipicas observadas a
nivel de individuo para ambas as populagdes praticamente ndo se alterou entre as geracoes F. e
Fs. Nesse caso, a variabilidade observada pode ser de duas origens, variagdo devido ao ambiente
e variacao devido as diferencas genéticas.

Uma vez que a variancia observada entre plantas do P1, P> e F1 ocorre somente devido
ao efeito do ambiente, a média entre essas pode nos dar uma estimativa da variancia ambiental
(RAMALHO et al., 2012). Essa, por sua vez, ndo apresentou grandes diferencas entre as
populagdes avaliadas e para ambos os caracteres em estudo.

Os componentes genéticos das populacdes alteram com diferentes niveis de endogamia.
A méaxima segregacdo genotipica € observada na geracdo F», no qual a heterozigose é a maior,
sendo reduzida em 50% com o0 avanco da geracdo Fs. Esse mesmo raciocinio pode ser
extrapolado para mais locos segregantes sob distribui¢do independente (WRICKE; WEBER,
1986; BERNARDO, 2010). Uma vez que a geracao F3 é mais homogénea, uma maior propor¢ao
de combinagbes genotipicas diferentes pode ser encontrada na F», resultando em maior
variabilidade genética (AHMAD et al., 2017).

Como esperado, na maioria dos casos pode-se observar entre as plantas da geracéo F»
uma maior magnitude de varidncia genetica quando comparado a geracdo F3, exceto para o
carater numero de dias para florescimento da populacdo oriunda do cruzamento BRSMG
Cacula x CMG1590. Quanto maior o nimero de locos segregante, mais dificil é a representacdo
de todos os gendtipos esperados nas geragdes F2 e Fs (PEREIRA, 2018). Logo, considerando
que o numero de dias para inicio do florescimento é uma caracteristica complexa poligénica,
controlada por muitos locos de caracteristica quantitativa (QTLs) (HORI; MATSUBARA,;
YANO, 2016) o tamanho populacional avaliado pode ter interferido nas estimativas,

decorrendo, nesse caso, em problemas de amostragem.
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A herdabilidade é um pardmetro que mede a importancia relativa da hereditariedade de
um determinado carater, definida como a razdo da variancia genética pela variancia fenotipica
dos individuos da populagdo. E um conceito importante na genética quantitativa pois estima as
contribuicdes relativas dos fatores genéticos e ndo genéticos para a variancia fenotipica total
(NYQUIST; BAKER, 1991; RASHID et al., 2017). Para o carater nimero de dias para
florescimento, as herdabilidades estimadas para as geracdes F» e Fs foram de alta magnitude
para ambas as populacdes. A populacdo BRSMG Cacula x CMG1590 apresentou maiores
herdabilidades, sendo que, na geracdo Fs, essas estimativas foram mais discrepantes. Esse fato
se deve a menor variagao de efeito ambiental nessa populacéo, associada a maior variabilidade
genética observada na geracdo F3, como ja citado anteriormente.

Para o carater produtividade de grdos, as herdabilidades observadas foram de menor
magnitude. A produtividade €é resultante do somatdrio de todas as caracteristicas das plantas
como arquitetura da planta, capacidade de perfilhamento, nimero de paniculas, nimero de
grdos por paniculas entre outras (FAGERIA, 2007). Com isso, muitos genes estdo envolvidos
no controle do carater, sendo fortemente influenciado pelo ambiente. Uma vez que a variancia
ambiental ndo é tdo divergente entre as populacdes avaliadas, pode-se associar, novamente, a
maior magnitude das estimativas observadas na populacdo BRSMG Cacgula x CMG1590 devido
a maior variancia de efeitos genéticos.

A variabilidade genética é pré-requisito para a selecdo bem-sucedida de genotipos
superiores em populacdes segregantes. Uma forma de ampliar a variabilidade € por meio da
hibridacdo, sendo que, a magnitude do potencial de recombinacdo depende da diversidade
genética dos genitores envolvidos (SAVITHA; USHAKUMARI, 2015). Quanto mais
contrastante os genitores para determinado carater, maior sera o namero de locos segregando
na descendéncia e, consequentemente, maior sera a Vvariabilidade genética presente na
populacdo. Por exemplo, considerando uma distribuicdo independente segregando para 10
locos diferentes, na geracdo F» o nimero de gendtipos possiveis de encontrar sera de 3'°,
totalizando quase 59 mil. No entanto, caso esse nimero dobre, poderemos encontrar 32°
combinagdes genotipicas diferentes, totalizando quase 3,5 milhdes. Com o dobro do nimero de
locos segregantes, o niUmero de genotipos diferentes aumentou em quase 60 mil vezes.

Como observado na Tabela 3, os pais envolvidos na populacdo BRSMG Cagula x
CMG1590 foram mais contrastantes para o carater nimero de dias para florescimento
vislumbrando as maiores estimativas de variabilidade e herdabilidade encontradas nessa
populacdo. Todavia, uma populagéo é dita superior quando além da alta variabilidade acoplada,

também apresenta média superior para o carater desejado. Visando reduzir o ciclo das plantas
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de arroz no campo, é desejavel uma populagdo que apresente ciclo vegetativo reduzido, ou seja,
menor média para o nimero de dias corridos do plantio ao florescimento. Nesse caso, 0
cruzamento BRSMG Cacula x BRSMG Caravera teve melhor desempenho. Quanto a
produtividade, ndo foi possivel observar um contraste marcante entre 0s genitores para
nenhuma das populagdes avaliadas, embora a populagio BRSMG Cacgula x CMG1590
apresente, em média, uma produtividade de grdos um pouco maior quando comparada a outra
populacéo.

A utilizacdo de métodos que predizem o potencial de uma determinada populacéo,
reduzindo 6nus e tempo em populacdes pouco promissores, € uma ferramenta de grande
importancia dentro dos programas de melhoramento (ABREU; RAMALHO; SANTOS, 2002).
Visando predizer o comportamento das populagdes estudadas, foram obtidos os componentes
de média baseado nas geracoes F. e Fz. As estimativas de m + a’ proposto inicialmente por
Vencovsky (1987), leva em consideragédo os locos ja fixados em ambos o0s genitores, ou seja,
depende do seu desempenho per se (ROCHA et al., 2015). Novamente, BRSMG Cacula x
BRSMG Caravera obtiveram o melhor desempenho visando a precocidade de florescimento em
arroz. Além disso, a populacdo também se mostrou superior na obtencéo de linhagens em F
com maior média para produtividade de grdos. Sendo a utilizacdo da média parental para
predicdo baseada nas interacdes aditivas entre alelos (PIMENTAL et al., 2013), esse resultado
indica, & principio, uma maior ocorréncia de locos com alelos favoraveis nessa populagdo para
a reducdo do nimero de dias para florescimento e aumento no rendimento de graos.

A superioridade da populacdo depende ndo s6 da média como da variabilidade oriunda
dos cruzamentos (RAMALHO et al.,, 2012). Objetivando ter uma perspectiva quanto a
variabilidade presente nas linhagens na geracdo F. oriunda de cada uma das populacoes, foi
estimado a contribuicdo dos locos em heterozigose (d). Essa, por sua vez, sera tdo maior quanto
mais locos contrastantes forem observados entre os genitores. A populagdo BRSMG Cagula x
CMG1590 obteve os maiores valores pra d, ou seja, maiores estimativas de variancia genética
em F., para ambos os caracteres. Esse fato é condizente com as maiores estimativas de
variabilidade genética observadas previamente.

As estimativas de d apresentam relagdo direta com a heterose, ou vigor hibrido, definida
qguando os descendentes apresentam melhor desempenho em relacdo a média dos pais
(RAMALHO et al., 2012). A heterose é desejavel na obtencdo de hibridos. Nesse caso, um
genitor contém alelos diferentes e favoraveis que estdo em falta no outro, e, com isso, o hibrido
concentrard mais alelos favoraveis que ambos os pais envolvidos (FU; DOONER 2002;

BIRCHLER et al., 2010). A heterose é mais pronunciada quanto mais divergente geneticamente
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forem as linhagens envolvidas. Ao contrério do que se esperava a partir das estimativas de d e
variabilidade genética previamente citadas, a populagdo BRSMG Cacula x BRSMG Caravera
apresentou maior heterose pro carater numero de dias para florescimento. Todavia, uma vez
que as estimativas de d e heterose tem relacdo direta com os locos em heterozigose e, ambos
apresentaram valores positivos para ambas as populagées, a obtencao de hibridos visando obter
plantas precoces ndo € interessante. A heterose € maxima na geracdo F1, 0 qual vai se dissipando
com as geracOes de endogamia. Sendo assim, a obtencdo de linhagens em ambas as populacdes
é a melhor estratégia para obtencao de cultivares de arroz de ciclo curto.

Estudando a heterose com o objetivo de incrementar o rendimento de gréos, essa se
mostrou favoravel em ambos os casos, sendo ainda melhor na populacdo BRSMG Cacula x
CMG1590. Nesse caso, a obtencdo de hibridos tem maior vantagem em relacdo as linhagens.
A producdo de hibridos em arroz visando aumento de produtividade ja é uma realidade. Na
China, maior produtora mundial de arroz, os hibridos representam cerca de 60% do total de
arroz cultivado (JONES, 1926; VIRMANI; AQUINO; KHUSH, 1982; ZHOU et al., 2012). Ja
no Brasil, é possivel encontrar junto ao Registro Nacional de Cultivares (RNC) hibridos
desenvolvidos para as condi¢des do pais, embora mais comumente encontrado para o sistema
inundado. De 1998 a 2012, das 254 cultivares registradas para arroz, nove foram do tipo hibrido
(WANDER; ASSUNCAO, 2014). Em 2007, foi langado o primeiro hibrido de arroz de terras
altas para o Mercosul, denominado ECCO. SOARES et al. (2010), avaliaram os componentes
de producdo e produtividade de grdos desse hibrido em comparacdo com trés cultivares
convencionais de arroz de terras altas registrados para as condi¢fes brasileiras. Os autores
observaram no hibrido um rendimento 39,95% superior em relacdo a melhor cultivar
convencional testada.

Outra maneira de escolher uma populacdo com base no desempenho de suas progénies
é baseado na metodologia proposta inicialmente por Jinks e Pooni (1976) em estudo realizado
com milho. Ainda assim, na literatura é possivel encontrar 0 uso desse procedimento para
diversas espécies autdgamas como feijao (ROCHA, et al., 2015; PAULA et al., 2019), trigo
(PIMENTEL et al., 2013), soja (RIBEIRO; TOLEDO; RAMALHO, 2009) e arroz (SANTOS
et al., 2001, SANTOS et al., 2002). Baseado nas propriedades de uma distribuicdo normal
padronizada é possivel prever a probabilidade de produzir linhagens em F. que se mostram
superiores aos pais ou a determinado padrdo.

Visando selecionar a populacdo superior na obtengdo de linhagens precoces, 0
desempenho médio da cultivar BRSMG Cacula quanto ao nimero de dias para florescimento,

foi utilizado como padréo nas estimativas de Jinks e Pooni (1976). No caso, 80 dias para inicio
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do florescimento a partir da data de semeadura. A populacdo BRSMG Cacula x BRSMG
Caravera apresentou probabilidades baseadas nas geragdes F. e Fs, respectivamente, 2,6 e 1,8
vezes maiores de encontrar linhagens que superem o genitor BRSMG Cacula quando
comparada com a populacdo BRSMG Cacula x CMG1590. Essas estimativas foram
concordantes com aquela baseado em m+a’. Embora ambas as metodologias utilizem a média
na obtencao das estimativas, Jinks e Pooni (1976) considera também a varidncia observada nas
geracOes em analise.

Uma das limitacGes da metodologia de Jinks e Pooni (1976) € a aplicacdo em funcéo da
acdo de genes de efeito predominantemente aditivos. Uma vez que foi observada a presenga
marcante de efeitos génicos ndo aditivos para o carater produtividade, a metodologia néo foi
aplicada. Todavia, Santos, Soares e Ramalho (2001) estudando 23 populacdes segregantes de
arroz de terras altas, aplicaram a metodologia de Jinks e Pooni (1976) para o carater
produtividade de grdos. Os autores observaram uma correlagdo negativa entre as estimativas
da ordenada Z e a média de producdo de gréos/planta de cada populacdo, concluindo que a
prépria média populacional é um bom indicativo na selecdo de materiais superiores. Além
disso, os mesmos autores em trabalho publicado posteriormente (SANTOS, SOARES E
RAMALHO, 2002), avaliaram a produtividade de grdos de progénies oriundas das duas
melhores e das duas piores popula¢des obtidas pelo método de Jinks e Pooni (1976), em dois
ambientes e durante dois anos. As populacGes com alta performance originaram 70% das
progénies superiores, e, embora a interacdo com os locais e anos possam ter influéncia nos 30%
restante, os autores confirmaram a hipdtese de que as melhores progénies sdo oriundas das
melhores populagdes e que a metodologia de Jinks e Pooni (1976) foi uma alternativa eficiente
na selecéo precoce dessas populagdes.

Progénies F2.4e F2:5, de cada populacdo, selecionadas fenotipicamente na geracao F» para
precocidade, foram avaliadas em experimento de campo quanto ao numero de dias para
florescimento e produtividade de grdos. Os genotipos foram testados durante duas geracgdes e
em dois locais diferentes, sendo o efeito de ambiente uma combinacao entre local e geragéo.
Desse modo, alem das diferentes caracteristicas edafoclimaticas associadas ao local, ainda
ocorre a interferéncia das diferentes condi¢des climatoldgicas de cada ano agricola. Sendo
assim, a significancia da fonte de variacdo ambiente, na analise conjunta, ja era esperada. O
tempo para inicio do florescimento em plantas € mediado pelo fotoperiodo e temperatura, além
dos fatores intrinsecos a cada gendtipo (BUCKLER et al., 2009). Todavia, devido ao processo

de selecdo e adaptacdo das cultivares de arroz, essas estao se tornando gradualmente insensiveis
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ao fotoperiodo. Dessa forma, o maior ciclo observado nos genotipos na safra 2019/2020 pode
ser associado, entre outros fatores, as diferencas nas temperaturas dos diferentes anos.

Embora um mesmo genitor tenha sido utilizado no cruzamento para obtencéo das duas
populacgdes, foi observada existéncia de variacao tanto entre a média das popula¢ées como nos
genotipos dentro de cada populacéo, para ambos os caracteres avaliados. Esse resultado indica
a possibilidade de selecédo de uma populagdo promissora em detrimento da outra, bem como de
gendtipos superiores. As populacbes ndo tiveram comportamento coincidente nos diferentes
ambientes avaliados para o carater produtividade de gréos, onde observou-se um efeito
significativo da interacdo populacGes x ambientes.

Para ambos o0s caracteres também houve presenca de interacdo entre 0s
gendtipos/populacdo x ambientes. Desmembrando essa interacdo, pode-se observar um
comportamento inverso entre os genoétipos/populacdo para os dois caracteres. Enquanto os
genodtipos oriundos da populagdo BRSMG Cagula x BRSMG Caravera manteve seu
comportamento coincidente frente aos diferentes ambientes avaliados quanto ao nimero de dias
para florescimento, os gendtipos da populacdo BRSMG Cacula x CMG1590 tiveram mesmo
comportamento para o carater produtividade de grdos. O efeito da interacdo gendtipos X
ambientes vem sendo largamente discutido entre os melhoristas de plantas ao longo dos anos
(HILL, 1975; VIA; LANDE, 1985; HOLLS, 1995; KANG, 2002; CROSSA, 2012; VAN
EEUWIJK, BUSTOS-KORTS; MALOSETTI, 2016; YANG, 2020). A presenca de interacdo
implica que o comportamento dos gendtipos depende, de certa forma, do ambiente especifico
que foram avaliados (HILL, 1975). Sendo assim, a avaliacdo dos genotipos em um maior
nimero de ambientes e safras diferentes é uma estratégia do melhorista para selecdo e
recomendagdo de cultivares com maior precisdo. Todavia, como 0 objetivo principal do
trabalho é a selecdo de populacéo, o efeito da interacdo nos genotipos/populacao se torna menos
relevante.

A populagdo BRSMG Cagula x BRSMG Caravera gerou progénies com menor média
guanto ao numero de dias para florescimento, em concordancia com o previsto pelos métodos
de m + a’ e Jinks e Pooni (1976). Quanto a produtividade de grdos, ambas as populacfes
apresentaram médias muito préximas, indicando, a principio, um comportamento similar entre
elas. Quanto ao método de estimacdo da variabilidade baseado nas estimativas de d, essa
também foi concordante com o encontrado nas progénies F2.4 e F2s.

A variancia genética € essencial quando se exerce a selecdo em uma caracteristica, visto
que a resposta a selecdo sera proporcional a variancia genética aditiva presente na populacao
(BURGER, 1999). O cruzamento BRSMG Cagula x CMG1590 obteve os maiores valores de
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variancia genética entre gendtipos. Embora seja tendencioso afirmar que essa também
apresentou maiores estimativas pontuais de herdabilidade para ambos os caracteres avaliados,
pode-se observar uma sobreposi¢do dos intervalos de confianca, permitindo inferir que as
herdabilidades possam ser iguais. Porém, uma menor amplitude no intervalo de confiancas para
apopulacdo BRSMG Cagula x CMG1590 pode indicar uma melhor preciséo na obtengéo dessas
estimativas.

A autofecundacdo sucessiva leva a homozigose e obtencéo de linhagens. Todavia, a
variabilidade genética presente nessas avancadas geracdes de homozigose, ocorre devido a
presenca de diferentes genotipos homozigotos. Sendo assim, a funcdo do melhorista é
justamente a capacidade de selecionar individuos superiores dentro de uma populacdo de
plantas geneticamente diferentes. Por sua vez, essas linhagens obtidas a partir de cruzamentos
biparentais serdo consideradas superiores quando o desempenho dessas transcender o
desempenho do melhor genitor.

O genitor BRSMG Cacula foi selecionado devido a seu ciclo reduzido de
desenvolvimento, variando de um total de 100 a 110 dias (SOARES et al., 2013), com numero
de dias da semeadura ao florescimento pleno de cerca de 80 dias. Embora tenha contribuido
com metade dos alelos na populagdo BRSMG Cacgula x CMG1590, nédo foi possivel observar
nenhuma progénie que superasse seu desempenho quanto ao nimero de dias para florescimento.
Quando se observa a populacdo BRSMG Cagula x Caravera, os resultados se mostram
promissores. Seis progénies se destacaram quanto o nimero de dias da semeadura ao
florescimento variando de 78,5 a 80 dias, média inferior quando comparada a BRSMG Cagcula
de quase 81 dias. Embora essa diferenca ndo seja tdo marcante, é importante considerar outros
caracteres. Dentre as seis progénies selecionadas, trés se destacam ainda quanto a superioridade
na produtividade de graos em relacédo ao genitor super precoce BRSMG Cagula, e ainda, quanto
ao genitor BRSMG Caravera (SOARES et al., 2008), cultivar selecionada quanto ao
desempenho produtivo. As progénies 510, 218 e 513 apresentaram, respectivamente,
superioridade quanto a produtividade de gréos de 9,6%, 4,9% e 3,5% em comparacdo com a
cultivar BRSMG Cacula e 8,7%, 4,0% e 2,6% em relacdo ao genitor produtivo, BRSMG
Caravera. Embora dentre as progénies selecionadas quanto a precocidade algumas tenham
apresentado produtividade de graos inferior aos genitores, essas apresentaram valores variando
de 2,7 a 3,1 ton.ha?, valor superior em relagdo & média nacional de produtividade de grdos em
arroz de terras altas de 2,4 ton.ha™, observado na Gltima safra 2020/2021 (CONAB, 2021).

Dentre os trés genitores utilizados nos cruzamentos, CMG1590 de destacou como o

mais produtivo, com média de 4,0 ton.ha™*. Essa linhagem elite, oriunda do Ensaio de VCU,
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estd atualmente em processo de registro para posterior langamento de uma nova cultivar de
arroz de terras altas de alto rendimento para o Estado de Minas Gerais.

Embora na populacdo BRSMG Cagula x CMG1590 ndo seja possivel selecionar
progénies que associem tanto precocidade quanto produtividade, algumas progénies se
destacaram quanto ao rendimento de grdos. Trés progénies, 254, 247 e 545, apresentaram
maiores produtividades em relacdo ao CMG1590, sendo respectivamente, 12,2%, 4,4%e 1,27%
superior. Na populacdo BRSMG Cagula x BRSMG Caravera também é possivel observar uma
progénie, 219, que supera em 3,7% a produtividade de grdos do melhor genitor, CMG1590.

A reducdo do ciclo das plantas de arroz ocorre baseada na reducdo da fase vegetativa.
Esse fator pode refletir na reducdo da area foliar e, consequentemente, menor acumulacéo de
reservas que serdo translocados durante a fase de enchimento de grdos, podendo afetar a
produtividade (STRECK, et al., 2006). Todavia, 0s programas de melhoramento tém utilizado
de tecnologias e ciclos constantes de selecdo, que permitiram ao longo dos anos associar ganho
de rendimento mesmo com a redugdo na fase de emergéncia-floragédo (LOPES et a., 2005;
STRECK, et al., 2006). A populacdo BRSMG Cacula x Caravera, se mostrou favoravel na
obtencdo de progénies de ciclo precoce com boa produtividade de grdos, podendo essas serem
utilizadas na obtencgéo de linhagens pra futuro lancamento de cultivares ou, ainda, utilizadas
como genitores na obtencdo de populagdes segregantes precoces e produtivas. Além disso, 0s
métodos utilizados se mostraram eficientes na predicdo precoce do potencial genético das

populacdes avaliadas.

5 CONCLUSAO

Houve concordancia entre as metodologias apresentadas, m+a’ e de Jinks e Pooni
(1976) para a selecdo de populacGes mais precoces, com destaque para a superioridade do
cruzamento BRSMG Cacula x BRSMG Caravera.

O cruzamento BRSMG Cacgula x CMG1590 embora origine plantas mais tardias,
apresentou maiores estimativas de variabilidade genética utilizando diferentes parametros.
Além disso, obteve maiores estimativas de heterose visando a produtividade de graos.

As progénies avaliadas em geracOes avancadas de endogamia foram condizentes com a
predicdo do potencial das populagdes segregantes, no qual a populacio BRSMG Cacula x
BRSMG Caravera originou progénies com menor numero de dias da semeadura ao
florescimento. Além disso, foi possivel observar potenciais linhagens que associem

precocidade no ciclo de desenvolvimento com alto rendimento de graos.
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APENDICE A

Tabela 1 - Resumo das analises de variancia individuais e acuracias obtidas para os carateres
dias para florescimento e produtividade de grdos (ton.ha™) na avaliagdo de progénies
F2.4 e F2:5 oriunda das populagcbes BRSMG Cagula x BRSMG Caravera e BRSMG
Cacula x CMG1590.

NuUmero de dias para florescimento

FV GL1 QM1 GL2 QM2 GLs QMs
Repeticédo 1 205,93** 1 108,48* 1 348,60
Populacéo 2 49,65** 2 24,60** 2 47,40**
Genotipo/Pop 54 13,60** 54 13,05** 54 20,31

G/popl 27 14,47** 27 10,84* 27 20,35
G/pop2 27 12,57** 27 15,31** 27 20,19
Erro 110 2,33 110 5,77 110 15,79
Média 79,10 80,18 88,56
Acuracia 0,91 0,75 0
Produtividade de graos
FV GL:1 QM1 GL2 QM2 GLs QM3
Repeticéo 2 34,43 2 27,14* 2 11,25
Populacéo 1 1,80** 1 1,72** 1 0,05**
Gendtipo/Pop 54 1,72 54 1,27** 54 1,84*
G/popl 27 3,06** 27 1,07** 27 1,92*
G/pop2 27 1,80 27 1,52** 27 2,12**
Erro 78 1,49 105 0,36 101 1,29
Média 4,51 5,21 3,16
Acuréacia 0 0,84 0,66

** *: significativo, respectivamente, a 1% e 5% de probabilidade pelo teste F. QM1 e QM,: progénies
F2.s avaliadas, respectivamente, em Lavras/MG e Lambari/MG (2018/2019); QMs: progénies F2:
avaliadas em Lavras/MG (2019/2020).

Fonte: Do autor (2021).



