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RESUMO

O arroz (Oryza sativa L.) € a base da alimentacao de cerca de 2,5 bilhdes de pessoas. No Brasil,
busca-se intensificar o cultivo de arroz de terras altas como alternativa sustentavel, pois, nesse
sistema, ha menor emprego de 4gua, associado a menor emissao de gases de efeito estufa. Nesse
contexto, os programas de melhoramento visam a obtengao de genotipos precoces e produtivos
para inser¢ao no sistema de produgdo agricola, tendo a diversidade genética como uma fonte
de selecdo. Dessa forma, objetivou-se avaliar o desempenho agrondmico e a diversidade
genética das progénies do Ensaio de Rendimento de Familias (ERF) na safra 2023/24,
verificada por meio de analises moleculares com uso de marcadores SSR (Simple Sequence
Repeats). Foram avaliadas 169 progénies em delineamento latice quadrado parcialmente
balanceado 13x13 com duas repeticdes em trés ambientes: Lavras (MG), Santo Anténio de
Goias (GO) e Sinop (MT). As caracteristicas avaliadas foram dias para florescimento (NDFL),
altura de plantas (cm) e produtividade (kg ha'). Os dados foram submetidos a andlise de
variancia conjunta via modelos mistos (REML/BLUP) no sofiware R. A caracterizagao
molecular foi realizada com 24 marcadores microssatélites (SSR) analisados por eletroforese
capilar. 24 marcadores microssatélites (SSR), 21 amplificaram, detectando-se 133 alelos
(variacdo de 2 a 13 alelos por locus). As analises de agrupamento formaram 21 clusters tanto
para dados fenotipicos quanto moleculares. Identificaram-se 20 progénies fenotipicamente
superiores, as quais, ao serem contrastadas com os agrupamentos moleculares, distribuiram-se
em nove clusters genéticos distintos. Conclui-se que ha consideravel diversidade genética a ser
explotada e que a sele¢do simultanea baseada no desempenho agrondmico e na divergéncia
molecular permite identificar progénies promissoras, mitigando o estreitamento da base

genética do programa.

Palavras-chaves: Oryza sativa L.; diversidade genética; microssatélites; sustentabilidade.



ABSTRACT

Rice (Oryza sativa L.) is the dietary staple for approximately 2.5 billion people. In Brazil, there
is a concerted effort to intensify upland rice cultivation as a sustainable alternative, given its
reduced water requirements and lower greenhouse gas emissions. Within this context, breeding
programs aim to develop early-maturing, high-yielding genotypes for integration into
agricultural production systems, utilizing genetic diversity as a primary source for selection.
Thus, this study aimed to evaluate the agronomic performance and genetic diversity of
progenies from the Family Yield Trial (FYT) during the 2023/24 growing season, verified
through molecular analysis using SSR (Simple Sequence Repeats) markers. A total of 169
progenies were evaluated using a 13x13 partially balanced lattice design with two replicates
across three locations: Lavras (MG), Santo Antonio de Goias (GO), and Sinop (MT). The traits
evaluated included days to flowering (DTF), plant height (cm), and grain yield (kg ha™). Data
were subjected to a joint analysis of variance via mixed models (REML/BLUP) using R
software. Molecular characterization was performed with 24 microsatellite (SSR) markers
analyzed by capillary electrophoresis. Of the 24 markers, 21 were successfully amplified,
detecting 133 alleles (ranging from 2 to 13 alleles per locus). Cluster analyses identified 21
clusters for both phenotypic and molecular data. Twenty phenotypically superior progenies
were identified; when contrasted with molecular clusters, these were distributed across nine
distinct genetic groups. It is concluded that there is considerable genetic diversity to be
exploited and that simultaneous selection based on agronomic performance and molecular
divergence allows for the identification of promising progenies, thereby mitigating the

narrowing of the program's genetic base.

Keywords: Oryza sativa L.; genetic diversity; microsatellites; sustainability.



INDICADORES DE IMPACTO

O arroz (Oryza sativa L.) desempenha papel central na segurancga alimentar, sendo um dos
cereais mais consumidos globalmente, sobretudo no continente asiatico, onde se concentram os
paises mais populosos do mundo. Nesse contexto, o cultivo da cultura no sistema de terras altas
destaca-se pela sustentabilidade ambiental, caracterizado pela utilizagdo reduzida de agua e
emissdo praticamente nula de gas metano (CH4). As pesquisas em melhoramento genético da
cultura t€ém alcangado resultados expressivos, nao apenas no incremento da produtividade de
graos, mas também no desenvolvimento de gendtipos tolerantes aos estresses abidticos e
biodticos. Diante de um cenario de mudancas climaticas desafiadoras para a agricultura ¢ da
crescente demanda por praticas sustentaveis, os avangos no melhoramento genético de arroz de
terras altas representam uma robusta contribuicdo para o cumprimento dos Objetivos de
Desenvolvimento Sustentavel (ODS) da Organizagdo das Nac¢des Unidas (ONU). Esse sistema
de cultivo apresenta alinhamento direto com os objetivos 2 (Fome zero e agricultura
sustentavel), 6 (Agua potavel e saneamento), 12 (Consumo e produgdo responsaveis) e 13
(Ac¢ao contra a mudanca global do clima) (Embrapa, 2020). Por fim, o impacto deste estudo
transcende a disseminacdo de conhecimento cientifico. A identificagdo de progénies que
conciliam diversidade genética e médias altas para as caracteristicas de interesse agrondmico
permite uma selegdo assertiva de gendtipos promissores a se tornarem futuras cultivares, mais

resilientes e produtivas.



IMPACT INDICATORS

Rice (Oryza sativa L.) plays a pivotal role in global food security as one of the most
widely consumed cereals, particularly in Asia, where the world's most populous nations are
concentrated. In this context, upland rice cultivation is distinguished by its environmental
sustainability, characterized by reduced water requirements and negligible methane (CHa)
emissions. Concurrently, research on genetic breeding has achieved significant results, not only
in increasing grain yield but also in developing genotypes tolerant to abiotic and biotic stress.
Given the challenging climate change scenario for agriculture and the growing demand for
sustainable practices, advances in upland rice breeding represent a robust contribution to
achieving the United Nations (UN) Sustainable Development Goals (SDGs). This cultivation
system directly aligns goals 2 (Zero Hunger), 6 (Clean Water and Sanitation), 12 (Responsible
Consumption and Production), and 13 (Climate Action) (Embrapa, 2020). Ultimately, the
impact of this study transcends the dissemination of scientific knowledge. The identification of
progenies that combine genetic diversity with superior performance for traits of agronomic
interest enables the precise selection of promising genotypes with the potential to become future

cultivars that are both more resilient and productive.



LISTA DE ILUSTRACOES

Figura 1: Uso global de cerais €m 2034 .........ooeeiiiieiiieeiieeeeeeee et 19
Figura 2: Pirdmide ilustrativa da estrutura do Programa Melhoramento de Arroz de Terras
Altas da UFLA — MelhorArroz UFLA. ..cc.cooiiiiiieeeeeeeee e 26
Figura 3: Localizagdo dos ambientes de conducao do Ensaio de Rendimento de Familias
(ERF), N2 Safra 2023/24. .....ooneeeeeeeee ettt ettt ettt es 28
Figura 4 Dendrograma circular representativo da dissimilaridade fenotipica entre as 169
progénies do ERF 2023/24, obtido pelo método UPGMA............ccccivviieniieniieeieeieee e, 44
Figura 5: Mapa de calor (heatmap) representativo da matriz de dissimilaridade fenotipica
entre as 169 progénies do ERF 2023/24. ......oouiiiiiieeeeee et 46
Figura 6 : Dendrograma circular representativo da dissimilaridade genética entre as 166
progénies do ERF 2023/24, obtido pelo método UPGMA............ccociiviiniienienieeeeeee e, 48
Figura 7: Mapas de calor (heatmaps) dos grupos 1, 2, 3 e 4 representando a dissimilaridade
genética existente entre as progénies do ERF 2023/24 que compdem os respectivos grupos. 50
Figura 8: Mapas de calor (heatmaps) dos grupos 5, 6, 7 e 9 representando a dissimilaridade
genética existente entre as progénies do ERF 2023/24 que compdem os respectivos grupos. 51
Figura 9: Dendrograma espelhado (tanglegram) confrontando os agrupamentos fenotipicos e

moleculares das 166 progénies do ERF 2023/24. .......cccccoiiiiiiiiiiiiiiiieneneeeceeee e 52



LISTA DE GRAFICOS

Grafico 1: Estimativas de herdabilidade média obtidas via BLUP para nimero de dias para o
florescimento (NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™') do ERF

2023/24, considerado a analise conjunta dos trés ambientes..........ccevvrerveerreeirienieerieenieeaeens 43



LISTA DE TABELAS

Tabela 1: Consumo mundial per capita de arroz para alimentagdo humana.............c.ccu....... 19
Tabela 3: Marcadores microssatélites (SSR) componentes do Painel Multiplex 1, com seus
respectivos intervalos de amplificacdo e fluorescéncias utilizadas. ..........cccccvevveeciienieeneennen. 31
Tabela 4: Marcadores microssatélites (SSR) componentes do Painel Multiplex 2, com seus
respectivos intervalos de amplificacdo e fluorescéncias utilizadas. ..........cceeveveeerreeiiieeennnennn. 31
Tabela 5: Marcadores microssatélites (SSR) componentes do Painel Multiplex 3, com seus
respectivos intervalos de amplificacdo e fluorescéncias utilizadas. ..........cccccvevveecienieeneenen. 32
Tabela 6: Reagentes e concentracdes finais utilizados nas reacdes de PCR dos painéis
multiplex de UMa AMOSTTA. ....cccvvieeiiieeiieeeieeecieeeeteeesteeetaeeeteeesseeesseeessseeessseeessseeesseesnsseennnns 32
Tabela 7: Programa da Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR). ......cccceevvieiiieniiieciienieee, 33
Tabela 8: Resumo da anélise de variancia conjunta para as caracteristicas numero de dias para
o florescimento (NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™) do ERF
2023/24, avaliado em Lavras (MG), Santo Antonio de Goias (GO) e Sinop (MT). ................ 40
Tabela 9: Ranking das 20 progénies do ERF 2023/24 para numero de dias para o
florescimento (NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™),
considerando a média conjunta dos trés ambientes avaliados. ..........cceeeeuieeriiieiniiie e, 41
Tabela 10: Nuimero de progénies constituintes dos 21 grupos formados pelo método UPGMA,
com base N0S BLUP. .....ccoiiiiiiii ettt ettt ettt et e s e 44
Tabela 11: Parametros de diversidade genética estimados para os marcadores microssatélites
(SSR) avaliado nas 166 progénies pertencentes a0 ERF 2023/24.........ccccoovvvvviivinieeenieeenen. 47
Tabela 12: Distribui¢do das progénies constituintes dos 21 grupos formados pelo método
UPGMA, com base na matriz de distancia genétiCa. ...........cecereerieriinienienieneenieeiesieeeeneenne 48
Tabela 13: Coeficiente de dissimilaridade genética média dos grupos compostos por duas ou
TNAIS PIOZEIIICS. ..vveeurirerurieerureeesiteeansreearsseeasseeassseeassaeesseeeassseessssesssssesssseesssseesssseessseessssessssseesns 49
Tabela 14: Distribuicdo das 20 progénies superiores do ERF 2023/24 nos grupos formados

pela andlise MOLECUIAT. ........cccuiiiiiiiiieiee ettt st 52



LISTA DE APENDICES

Tabela 1A: Progénies F3.4 pertencentes ao ERF do Programa de Melhoramento Genético de
Arroz de Terras Altas da EMBRAPA Arroz e Feijdo, em convénio com a UFLA e a
EPAMIG. ...ttt et et a et st a et h e bttt 75
Tabela 2A Progénies do ERF 2023/24 que compdem os 21 clusters formados pelo
agrupamento a partir da matriz de distancia fenotipica obtida pelos BLUPs e a distancia
BUCTIAIANA. ...ttt ettt ettt st sb et et sbe et s 76
Tabela 3A: Progénies do ERF 2023/24 que compdem os 21 clusters formados pelo
agrupamento a partir da matriz de distancia genética obtida pela anélise de diversidade
genética atraves dos 21 SSRS. ..ouiiiiiiiii e 77
Tabela 4A: Andlise de variancia para as caracteristicas nimero de dias para o florescimento
(NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™') do ERF 2023/24, avaliado
€M LaVIas (IMIG3). .ottt ettt ettt et e e e e eneen 78
Figure 5A: Andlise de variancia para as caracteristicas nimero de dias para o florescimento

(NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™') do ERF 2023/24, avaliado

em Santo AntOnio de GO1AS (GO).....ccieriiiiiiiriieiieiie ettt ete et eebeeseaeebeesaseeseessaeensaens 78
Figura 1A: Dendrograma filogenético fenotipico das 169 progénies do ERF 2023/24. .......... 80
Figura 2A: Dendrograma retangular fenotipico das 169 progénies do ERF 2023/24.............. 80
Figura 3A: Dendrograma filogenético genético das 166 progénies do ERF 2023/24.............. 81

Figura 4A: Dendrograma retangular genético das 166 progénies do ERF 2023/24................. 81



ANOVA
BLUP
CONAB
[\

DBI
DNA
Embrapa Arroz e Feijao
EPAMIG
ERF

F

FAO
GxA

H.

H,
MAPA
MelhorArroz UFLA
MLE
NDFL
ODS
ONU
ODS

pb

PCR

PIC

SSR
UFLA
UPGMA

USDA

LISTA DE SIGLAS

Numero de Alelos por Loco

Andlise de Variancia

Melhor Preditor Linear Nao Viesado

Companhia Nacional de Abastecimento

Coeficiente de Variacao

Departamento de Biologia da UFLA

Acido Desoxirribonucleico

Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria
Empresa de Pesquisa Agropecudria de Minas Gerais
Ensaio de Rendimento de Familias

Coeficiente de Endogamia

ONU para a Alimentacdo e a Agricultura

Interacdo Gendtipos por Ambientes
Heterozigosidade Esperada

Heterozigosidade Observada

Ministério da Agricultura e Pecuaria

Programa de Melhoramento de Arroz de Terras Altas da UFLA
Método da Maxima Verossimilhanga

Numero de Dias para Florescimento

Objetivos de Desenvolvimento Sustentavel da ONU
Organizagao das Nagdes Unidas

Objetivo de Desenvolvimento Sustentavel da ONU
Pares de Bases do DNA

Reacdo em Cadeia da Polimerase

Conteudo de Informacgao Polimérfica

Simple Sequence Repeats ou microssatélites
Universidade Federal de Lavras

Meétodo de Grupo de Pares Nao Ponderados com Média
Aritmética

United States Department of Agriculture



SUMARIO

1. INTRODUGCAQ ...uecrrcrererenenenesesesesesesesesssesesssesesesescsssssesssssesssssssssessssssssssssssssssssssssses 16
2. REFERENCIAL TEORICO ... cicnnsinsssusnssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssasssssssssesssss 18
2.1. Impacto do arroz de terras altas na sustentabilidade econdomica e ambiental.......... 18
2.2. Papel do melhoramento de arroz de terras altas no Brasil ..........ccuceveeesuennercnennnnne 23
2.3. Marcadores moleculares aplicados ao melhoramento do arroz .26
3. MATERIAL E METODOS ....covcuiuniunssusssmssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssess 28
3.1. Locais de conducio doS eXPerimentos......ccccceeeevueecssnrecssanesssssessssssssssssssssssssssssssssssnsssses 28
3.2, GENOTIPOS..uueiesserisssaressseressrresssnsssssrossssssssasssssssssssssssssasssssassssssssssssssssssssssssssssssssssnsssssnsssses 29
3.3. ConducAo dos eXPerimMeENtOS . ....cccevvrereecsesssrecssssassecsssssssssssssssssssssasssssssssssssssssssssssssasssssssss 29
3.4. Caracteristicas avaliadas 29
34.1. Numero de dias para floreSCimento .........ccceeeeerveeesssanccssancsssnscsssessssansssssssssssssssans 29
3.4.2. Altura de plantas «.30
3.4.3. Produtividade de Sraos .....ceeeeiseeccisercisnncssnncssnncssssncssssecssssscssssncsssssssssssssssssssses 30
3.4.4. Analises moleculares 30
3.5. Analises estatisticas d0s dAdOS ........coueeueriseeiserisniiseiiseensseinsniissecsssecssensssesssnsssesssesssees 34
3.5.1.  Analises fenotipicas 34
3.5.2.  Analises moleculares 38
3.5.3. Comparacio entre as Analises Fenotipicas e Moleculares .39
4. RESULTADOS....cuitiinninsnisensaisssissesssissssssssssssssissssssesssssssssssssssssssssssssssssssssssssssassssssss 40
4.1. Analises FeNOtiPICas .....ccoveereiireiseiisninsensseinseissnicsecssisssessssssssesssssssssssssssssessssssssssssassns 40
4.2. AnAlises MOleCUlares.........cuueiveeciueiiseiiiuinsseicsneisseicsnenssensssnssssssssesssssssessssssssnssssssssssssasens 46
4.3. Comparacio entre as Analises Fenotipicas e Moleculares ..........ccceeeeeccercscnrccscnnccsnnns 51
5. DISCUSSAQ ..cucuiirrissssnssisssssssssssssssssssssssssssssssissssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssss 54
6. CONCLUSOES ...ouimininncascsscsssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssss 59
7. CONSIDERAGCOES FINALIS ...cuuuiminirscsscsscsssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssss 60




REFERENCIAS ...eeveveeeeeeeevenesesenenes

ANEXOS ......

APENDICES




16

1. INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) é um dos cereais mais cultivados e consumidos no mundo
(OECD/FAO, 2025). De acordo com dados da Organizacdo das Nacdes Unidas para a
Alimentacdo e a Agricultura - FAO (2025), na safra de 2024/25, correspondeu a 18,6% da
producdo mundial de cereais. Juntamente com os Estados Unidos, o Brasil destaca-se na
producdo do grao no continente americano, representando cerca de 31% do total mundial (Silva;
Wander, 2023). A produgdo brasileira em 2024/25 foi 12,7 milhdes de toneladas, das quais 9%
corresponderam ao sistema de terras altas. Esse volume produzido representou um incremento
de 20,6% em relacdo ao ano agricola anterior (CONAB, 2025).

A insercdo do arroz de terras altas no sistema de producdo, especialmente sob pivd
central, antecedendo as culturas de inverno, como feijdo e trigo, em rotagdo com hortaligas e
em sucessao a soja foi uma das contribui¢des para tal aumento da producdo (Castro, 2024).
Além do fornecimento de matéria organica, a palhada do arroz colabora para o controle
bioldgico de doengas que acometem outras culturas presentes no sistema, como o mofo-branco
(Sclerotinia sclerotiorum) no feijdo e na soja. Ao se degradar lentamente, a palhada do arroz
forma uma barreira fisica no solo, que impede a liberagao dos esporos que infectam as plantas
(EMBRAPA, 2023).

Como apresentado por Lacerda e Nascente (2021), uma das grandes conquistas recentes
para o cultivo em terras altas foi o lancamento de cultivares melhoradas mais bem adaptadas as
condi¢des de alta fertilidade, o que permitiu a rotagdo com outras culturas. Dessa forma, € nitida
a contribui¢do dos programas de melhoramento genético de arroz de terras altas para o éxito no
lancamento de cultivares cada vez mais produtivas e estaveis (Botelho ef al., 2018; Breseghello
etal.,2011). Com isso, ha um grande impacto na viabilizagao do cultivo da cultura, sobretudo
no resgate do plantio sob esse sistema no estado de Minas Gerais, que ¢ um dos papéis do
Programa de Melhoramento de Arroz de Terras Altas da Universidade Federal de Lavras —
MelhorArroz UFLA.

Além da produtividade de grdos, um dos principais objetivos nos programas de
melhoramento de arroz de terras altas atualmente, ¢ a precocidade, ou seja, o menor ciclo de
desenvolvimento da planta, por propiciar maior possibilidade de insercdo no sistema de
producao agricola. O menor porte de planta ¢ outra caracteristica de interesse, pois estd
associada a redu¢do do acamamento na fase final do ciclo da cultura. Contudo, para alcangar
tais objetivos que permitam a recomendacdo de genotipos superiores, a presenca da

variabilidade genética ¢ essencial (Borba et al., 2009). Nas etapas iniciais dos programas ¢
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imprescindivel que haja diversidade genética, que atua como uma fonte para obtengao e selecao
de progénies promissoras que correspondam as exigéncias agricolas (Borém et al., 2021. Além
do mais, a existéncia de diversidade entre progénies, linhagens e cultivares € relevante para que
se reduza a vulnerabilidade genética dos materiais em estudo e cultivados. Assim, a ampliagao
e ou manutencdo da base genética gera a possibilidade de aumento do ganho genético dos
programas de melhoramento (Castro ef al., 2005; Tanksley; McCouch, 1997 apud Borba et al.,
2007), e contribui para o surgimento de novas combinagdes alélicas (Borba et al., 2007).

Faz-se necessario, para completo estudo e exploragdo adequada da diversidade genética
no melhoramento de plantas, o emprego de marcadores moleculares de DNA (Acido
Desoxirribonucleico). Tal pratica ¢ capaz de favorecer o mapeamento de genes (Borém ef al.,
2021), ao atestar variacdes no genoma e fornecer dados precisos de variabilidade (Borba, 2007).
Dentre os tipos de marcadores moleculares disponiveis, os microssatélites, ou Simple Sequence
Repeats (SSRs), sao amplamente utilizados no estudo da diversidade (Borém; Caixeta, 2016).
As sequéncias simples repetitivas (um a seis nucleotideos repetidos em tandem) sao fragmentos
microssatélites e estdo distribuidos em regides codantes e ndo codantes ao longo do genoma.
Com o emprego de primers, que margeiam os microssatélites, € possivel mapear a variabilidade
presente em determinada geragdo (Borém et al., 2016).

A partir do emprego de ferramentas biotecnoldgicas integradas a fenotipagem, ¢
possivel realizar selecdo auxiliada por marcadores moleculares. Essa estratégia contribui para
o aumento da eficacia seletiva dos programas de melhoramento genético, permitindo a selegao
de genotipos que apresentem variabilidade e desempenho fenotipico favoravel.

Assim, a presente pesquisa tem por objetivo realizar o estudo da diversidade genética e
fenotipica de progénies segregantes pertencentes ao Ensaio de Rendimento de Familias (ERF)
do Programa de Melhoramento de Arroz de Terras Altas da Universidade Federal de Lavras —
MelhorArroz UFLA, e, por meio da sele¢do auxiliada por marcadores moleculares
microssatélites, selecionar os gendtipos que associem alta variabilidade e bom desempenho

agronomico.
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2. REFERENCIAL TEORICO
2.1. Impacto do arroz de terras altas na sustentabilidade econdomica e ambiental

O arroz (Oryza sativa L.) € o cereal que compde a base da alimentagdo de cerca de 2,5
bilhdes de pessoas (Ferreira; Silva; Wander, 2021). Juntamente com o milho e o trigo, ¢
responsavel por suprir 40% do consumo caldérico humano. Em uma dieta, o arroz ¢ capaz de
fornecer cerca de 20% de energia e 15% de proteina, de forma que se torna uma opg¢ao
importante para o balanceamento nutricional (Avila; Marchezan; Walter, 2008).

Esse cereal tem grande relevancia cultural para o continente asiatico, onde se concentra
cerca de 90% da produgdo global e a maior regido consumidora do grao (USDA, 2025). A China
lidera o ranking como maior consumidor, o que representa cerca de 35,6% em escala global. O
Brasil, que ¢ o maior consumidor fora da Asia, representa 1,5% (ECONOMY INSIGHTS,
2025).

Na safra 2024/25 o maior produtor mundial de arroz foi a India, com 150 milhdes de
toneladas, que representam 28% do volume global. A China ocupa o 2° lugar com 145,8
milhdes de toneladas correspondentes a 27% da produ¢do mundial. O Brasil, maior produtor
fora do continente asiatico, estd na 10° colocacdo do ranking com 8,68 milhdes de toneladas, o
que corresponde a 2% da produ¢do mundial do grao (USDA, 2025).

A perspectiva para a safra 2025/26, de acordo com a FAO (2025), ¢ de novo recorde
histérico. A primeira previsao emitida projeta a producgdo global em 551,5 milhdes de toneladas
(arroz beneficiado), aumento de 0,9% em relacdo a safra anterior. A previsdo para consumo
também ¢ maxima historica de 549,1 milhdes de toneladas, um crescimento de 1,7% (FAO,
2025).

Segundo OECD-FAO Agricultural Outlook 2025-2034, que apresenta projecdes de
producdo, consumo e utilizagdo de produtos agricolas até 2034, o consumo alimentar de cereais
devera aumentar 1,1% ao ano (Figura 1). A perspectiva sera atingir 1,28 bilhdo de toneladas até
2034, impulsionada principalmente pelo crescimento populacional na Asia e na Africa. Estima-
se que, desse volume de cereal, 40% serdao destinados ao consumo humano, em especial o trigo
e o arroz. Projeta-se que a porcentagem de uso de arroz em 2034 serd 35% em relacdo aos

cereais para essa finalidade (OECD/FAOQ, 2025).
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Figura 1: Uso global de cerais em 2034.
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Fonte: OECD/FAO (2025).

Conforme o mesmo levantamento, projeta-se que a demanda global de arroz cresca 1%
ao ano até 2034. Nos paises asiaticos, responsaveis por 69% dessa proje¢do, a demanda sera
sustentada, sobretudo, pelo crescimento populacional. O cereal constitui um alimento, nao
apenas na Asia, como também na América Latina e no Caribe, assumindo progressiva
relevancia na Africa. Estima-se um incremento de 0,8 kg no consumo per capita até 2034

(Tabela 1), impulsionado pelo mercado asiatico e da Africa Subsaariana (OECD/FAO, 2025).

Tabela 1: Consumo mundial per capita de arroz para alimentagdo humana.

kg/person/year Growth rate (% p.a.)
2022-2024 2034
Africa 248 217 0.95
North America 104 10.8 0.50
Europe 6.4 6.8 0.22
Oceania 1941 19.7 0.19
Latin America and Caribbean 252 249 -0.30
Asia 71.9 73.3 0.10
World 50.2 51.0 0.07

Fonte: OECD/FAOQO (2025).

Portanto, é possivel associar o acesso ao arroz como uma forma de contribuir para o

combate a desnutricdio e a fome oculta, fortalecendo a seguranca alimentar. Embora o
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percentual da populacdo afetada pela fome tenha apresentado redugdo de 0,3% em 2024 em
relacdo a 2023, essa diminuicdo ndo foi uniforme. A inseguranga alimentar agravou-se na
maioria das sub-regides da Africa e da Asia Ocidental (FAO, 2025). Segundo proje¢des das
Nacgdes Unidas, 512 milhdes de pessoas poderdo estar cronicamente subalimentadas até¢ 2030,
sendo quase 60% desse contingente na Africa (ONU, 2025).

De acordo com a defini¢do estabelecida pela Cupula Mundial da Alimentagdo (World
Food Summit), promovida pela FAO em 1996:

"A seguranca alimentar existe quando todas as pessoas t€ém, em todos os momentos,
acesso fisico e econdmico a alimentos suficientes, indcuos e nutritivos que satisfagam as suas
necessidades dietéticas e preferéncias alimentares, a fim de levarem uma vida ativa e saudavel"
(FAO, 1996, p. 203).

Ademais, uma alternativa promissora para incrementar o perfil nutricional dos alimentos
¢ a biofortificacdo. Mundialmente, existem diversas pesquisas com o objetivo de selecionar
cultivares de arroz com maiores teores nutricionais e desenvolver protocolos para a
biofortificacdo na cultura, como ¢ o caso do HarvestZinc, conduzido pelo programa
HarvestPlus. Assim, evidencia-se que o arroz pode auxiliar diretamente no cumprimento do
Objetivo de Desenvolvimento Sustentavel (ODS) nimero 2 - Fome Zero e Agricultura
Sustentavel - da ONU.

No Brasil, observa-se forte associacao do arroz e do feijdo como prato tradicional na
alimenta¢do didria da populagdo. Segundo informac¢des mais recentes da Pesquisa de
Orcamentos Familiares (POF) 2017-2018 do Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica
(IBGE), o consumo per capita de arroz da populagdo brasileira ¢ de 131,4 g/dia. Esse dado, que
representa a quantidade de arroz consumida pelos participantes nas ultimas 24 horas, indicou
uma queda de 8% na frequéncia de consumo em relacdo a pesquisa anterior.

Outra informagao relevante € a maior constancia do cereal na alimentacao de brasileiros
com menor renda, quando comparado as classes de maior renda. Tal fato reforga a importancia
do arroz na constitui¢do da seguranca alimentar € como componente essencial e primordial da
alimentagdo de pessoas com menor acesso a uma grande variedade de alimentos.

A preferéncia da populagao brasileira € por arroz branco do tipo longo-fino (agulhinha)
e por graos translucidos, sem ocorréncia de gessamento. Vale ressaltar que, embora essa
imperfeicdo ndo implique prejuizos nutricionais ou culindrios, ela acarreta a reducdo do
rendimento de graos inteiros na industria (Coffman; Jennings; Kauffman, 1979; Ishimaru et al.,
2009; Vieira, 2004).

Segundo Wander (2015), no Brasil, o arroz ¢ produzido em trés sistemas diferentes de
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cultivo: sequeiro, no qual a dgua disponibilizada é proveniente da chuva; irrigado, em que a
agua ¢ ofertada de forma controlada por inundago ou aspersdo; e varzeas, sistema sem controle
da lamina de agua, a qual provém do transbordamento dos rios (vazantes).

Existe também a defini¢ao de sistemas de cultivo de terras baixas e de terras altas. No
sistema de terras baixas, o arroz ¢ produzido sob inundagdo, com lamina de 4gua controlada ou
ndo, ocorrendo geralmente em tabuleiros. De acordo com Almeida (2017), a expressdo “terras
baixas” advém da topografia presente no estado do Rio Grande do Sul, que hoje figura como
maior produtor de arroz do pais. J& no sistema de terras altas, a agua suplementar ¢
disponibilizada por aspersdo ou precipitacdo pluvial. Ambos os sistemas possuem diferentes
formatos de plantio e arranjos produtivos.

O arroz de terras altas, também denominado arroz de sequeiro, era historicamente
utilizado na abertura de area por tolerar a acidez do solo. Como apresentado por Ferreira e
Wander (2005), esse sistema ja exibiu grande expressividade, mas apresentou tendéncia ao
declinio, sofrendo redugdo de area e produgdo (Silva; Wander, 2013). No entanto, nas ultimas
décadas muitas pesquisas foram realizadas possibilitando inserir o arroz dentro do sistema de
producao em rotagdo com outras culturas, aumentando a competitividade e a produtividade.

O Brasil, segundo dados da safra de 2024/25 do United States Departament of
Agriculture (USDA), ocupa a 10* colocacdo no ranking global de producdao de arroz,
representando 1,6% do total mundial. De acordo com a CONAB (2025), a producao dessa
mesma safra foi de 12,76 milhdes de toneladas, cultivadas em uma area de 1,8 milhdo de
hectares. Tais nimeros correspondem a aumento de 20,6% e 9,8 %, respectivamente, em
relagdo a safra anterior. Quanto a produtividade média, o resultado foi 7,2 t/ha, o que também
expressa um incremento de 9,8%. Esse desempenho positivo da safra advém da ampliagdo da
area cultivada em ambos os sistemas (CONAB, 2025).

A Regido Sul, onde predominantemente ha producdo do arroz no sistema de terras
baixas, concentra cerca de 79,52% da producao total nacional. Na safra 2024/25, a area plantada
na regido foi de 1,14 milhdo de hectares, dos quais 99,9% foram destinados ao cultivo irrigado,
com destaque para o Rio Grande do Sul, que cultivou 968,1 mil hectares integralmente sob esse
sistema. Quanto a producao, a regido foi responsavel por 10,14 milhdes de toneladas, volume
20,4% superior ao da safra anterior (CONAB, 2025).

Em relacdo ao cultivo de arroz de terras altas, a safra 2024/25 registrou aumentos de
21,5% na érea e de 37,6% no volume produzido, respectivamente, se comparado a temporada
anterior. A area plantada no sistema foi de 394,7 mil hectares, equivalente a 22,4% do total

cultivado no pais. Quanto a producdo, o volume obtido nesse formato de cultivo foi de 1,15
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milhdo de toneladas. O maior estado produtor de arroz de terras altas foi o Mato Grosso, com
producdo de 537,1 mil toneladas em uma area de 146,7 mil hectares e produtividade de 3,7 t/ha.

A perspectiva nacional da proxima safra de arroz (2025/26), de acordo com o 3°
Levantamento da CONAB (CONAB, 2026), ¢ de reducao tanto para a produgdo, estimada em
11,17 milhdes de toneladas, quanto para a area cultivada (1,62 milhdo de hectares) e para a
produtividade (6,9 t/ha). Em comparacdo a safra anterior, a queda percentual prevista ¢ de
12,4%, 8,1% e 4,7%, respectivamente.

Um dos desafios do cultivo em terras baixas ¢ seu impacto ambiental. De acordo com
estudo publicado em boletim da Embrapa (2021), constatou-se que nesse sistema, sob cultivo
pré-germinado (no qual héd maior tempo de inundagao), ocorre alta emissdo de gas metano (6,2
kg CH4 ha-1 dia-1), um dos gases de efeito estufa (GEE). O CH4 possui grande capacidade de
absorcao de calor (radiacdo infravermelha), 28 vezes superior a do didxido de carbono (CO2),
caracteristica que eleva seu Potencial de Aquecimento Global (PAG) (MAPA/SENAR, 2020).
A producdo do gas metano nesse sistema advém da decomposicdo anaerdbica da matéria
organica no solo, processo que favorece a fermentacdo e, consequentemente, a formacgdo e a
liberagdo de gases, como o CH4 (Aulakh ef al., 2000).

Segundo publicagdo da EMBRAPA (Peixoto, 2022), o cultivo em sistema de terras altas
abrange seis dos 17 Objetivos de Desenvolvimento Sustentavel da ONU, sendo um deles 0o ODS
13 - Acao Contra a Mudanga Global do Clima. Dessa forma, evidencia-se atuagao da cultura
para cumprimento das exigéncias para sustentabilidade.

Um dos fatores que alinha o cultivo de arroz de terras altas a perspectiva ecoldgica € a
menor uso da 4dgua para produgdo, uma vez que nao ha formacdo de lamina de inundacao,
dependendo da precipitacao ou de irrigagdo suplementar (como pivo central). Portanto, nesse
sistema, a emissao de CH4 ¢ praticamente nula. Ademais, o cereal produzido se enquadra no
conceito de dieta sustentavel, definida como aquela culturalmente aceita, economicamente
justa, nutricionalmente adequada e que respeita a biodiversidade e o ecossistema local (National
Academies of Sciences, Engineering, and Medicine, 2019).

O cultivo em terras altas ainda ndo expressa produtividade semelhante ao cultivo de
terras baixas, por ndo propiciar condi¢des idénticas ao habitat natural do arroz, que ¢ o ambiente
aquatico. Contudo, houve significativo aprimoramento das cultivares langadas para esse
sistema, consolidando a cultura como uma opg¢ao viavel para diversificagdo da produgdo de
graos. Conforme destacado por pesquisadores da EMBRAPA, houve os avangos no cultivo de
arroz de terras altas ocorreram em duas frentes principais: a de ganhos genéticos, que

permitiram aumento do rendimento das lavouras, € a de melhorias no manejo (Peixoto, 2022).
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De acordo com Peixoto (2022), atualmente, o cultivo em terras altas, excede a fungao
de abertura de areas, sendo também uma excelente opgao dentro do sistema de producdo. Nesse
sentido, a cultura possibilita a amortizacdo dos custos empregados nessa recuperacao, do
mesmo modo que auxilia no suprimento da crescente demanda pelo grao (Carvalho et al.,
2020).

A expansdo do cultivo de arroz de terras altas além de ambientalmente vantajosa ¢é
oportuna para logistica de distribuicdo e abastecimento. A diversificacdo de areas produtivas
descentraliza a oferta, garantindo que o mercado consumidor seja menos afetado por
intempéries climaticas que possam atingir regides predominantemente produtoras e,

consequentemente, comprometer a disponibilidade do alimeto (Carvalho et al., 2020).

2.2. Papel do melhoramento de arroz de terras altas no Brasil

De acordo com projegdes das Nagdes Unidas, em 2080 a populacdo mundial devera
atingir 10,3 bilhdes. Estima-se que havera um crescimento populacional significativo entre
2025 e 2054, impulsionado por paises como Angola e outros oito nagdes africanas, que devem
duplicar de tamanho até esse ano. Projeta-se que 20% do aumento esperado da populagdo
mundial ocorrera no continente africano, e, para os proximos 30 anos, ¢ esperado um
crescimento de 79% da populagio da Africa Subsariana. Devido as melhorias em saude piblica,
medicina e nutricdo, acredita-se que até¢ 2054, a expectativa de vida mundial sera de 77 anos
(ONU, 2025). Diante desse cenario, de acordo com a FAQO, até 2050 a demanda por alimentagao
humana devera ser cerca de 60% a maior que a atual.

O arroz, por ser alimento basico e culturalmente presente na dieta de varios paises, figura
como um grande contribuinte para a garantia da seguranga alimentar da populacdo crescente.
Assim, hé necessidade de se intensificar a produtividade da cultura de maneira sustentavel. O
melhoramento genético ¢ uma estratégia essencial nesse contexto, conforme demonstram
Breseghello et al. (2011) ao estimarem o ganho genético do programa de Melhoramento de
Arroz de Terras Altas da EMBRAPA. O resultado obtido, para os 26 anos em estudo, foi um
ganho médio de produtividade de 19,1 kg/ha, o que representa um aumento de 0,67% por ano.
Ao se considera o recorte entre os anos de 2002 e 2009, o incremento em produtividade foi de
1,44% ao ano.

O avango gerado pelo desenvolvimento dos programas de melhoramento de arroz de

terras altas no langamento de cultivares mais modernas (com grao longo fino e de boa qualidade,
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além de adaptadas a diversos sistemas de producdo), aliado ao aumento em tecnologia de
manejo, possibilitou a inser¢do do arroz de terras altas em diversos cendrios agropecuarios. Um
deles ¢ a Integragdo Lavoura-Pecuaria (ILP), na qual a cultivar BRS A501 CL, que possui
tolerancia a herbicidas do grupo das imidazolinonas, destaca-se no consorcio com forrageiras e
na rotagdo com soja (Carvalho et al., 2020). O controle de plantas daninhas (Castro et al., 2018),
a quebra da ponte verde para insetos e doencas no sistema (Nascente et al., 2013) e o incremento
da palhada do arroz, que aumenta a matéria organica no solo (Madari et al., 2018), sao alguns
dos exemplos da vantagem da inser¢ao do arroz nesse sistema.

Sdo evidentes os efeitos das mudancas climaticas geradas pelo aquecimento global,
como o aumento consecutivo da temperatura global e a irregularidade das chuvas. Nesse
contexto, ha diversas pesquisas sobre as consequéncias nocivas dessas alteragdes para a
agricultura (Griffin; Jennings, 2024; CONAB, 2024; Rezaei, 2023; Tavora et al., 2022; FAO,
2021; Gray, 2021; EPA, s. d.). Portanto, ¢ imprescindivel que os programas de melhoramento
estejam alinhados aos possiveis cendrios climaticos futuros, para que sejam desenvolvidas
cultivares adaptaveis as novas condi¢des ambientais. Nesse sentido, a EMBRAPA Arroz e
Feijao tém se empenhado em realizar trabalhos com arroz de terras altas visando a selecdo de
genotipos com tolerancia ao déficit hidrico (Pereira et al., 2017) e em conduzir o melhoramento
genético em ambiente com estresse hidrico e altas temperaturas (Ramirez-Villegas et al., 2018),
como citado por Carvalho (2020).

Os principais atributos visados atualmente nos programas de melhoramento da cultura
de terras altas sdo precocidade, produtividade, tolerancia ao déficit hidrico e acamamento, além
de resisténcia a doencas. Dentre as doencas mais expressivas na cultura destacam-se a brusone
(Pyricularia orizae), que pode ocorrer na folha, na panicula, no n6 basal da panicula (chamada
de “brusone do pescogo’) e no colmo (Borém; Nakano, 2015); mancha parda (Bipolaris orizae);
escaldadura (Microdochium orizae); mancha de graos (complexo de patogenos).

A fase vegetativa, que ¢ aquela entre germinagdo (S1) e iniciagdo do primdérdio floral
(RO), apresenta variagdo quanto a sua duracdo, de acordo com as condi¢des ambientais e a
cultivar. No entanto na fase reprodutiva, entre RO e a antese floral (R4), e na fase de maturagao,
entre R4 e plena maturagdo (R9), ha relativa uniformidade de 30 a 35 dias entre as cultivares
(Vergara, 1980 apud Borém; Nakano, 2015). Portanto, ¢ na fase vegetativa que os melhoristas
identificam materiais que se destacam quanto ao menor numero de dias para atingir o estadio
RO. Assim, a contabilizacdo de dias para florescimento corresponde a avaliagdo de precocidade.
O ciclo de desenvolvimento classifica as cultivares entre superprecoces (105 dias), precoces

(106 e 120 dias), médias (121 e 135 dias) e tardias (136 e 150 dias) e muito tardias (mais de
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150 dias) (Borém; Nakano, 2015).

Em parceria com a EMBRAPA Arroz e Feijao e a Empresa de Pesquisa Agropecuaria
de Minas Gerais (EPAMIG), a Universidade Federal de Lavras (UFLA) conta com o Programa
de Pesquisa e Melhoramento de Arroz de Terras Altas (MelhorArroz UFLA). Desde 2013 busca
selecionar linhagens que tém alta capacidade de se tornarem cultivares com recomendacao
especifica para o estado de Minas Gerias, visando o resgate da cultura. A estrutura do programa
esta demonstrada na Figura 2. A fase inicial ¢ o Ensaio de Rendimento de Familias (ERF), que
advém do ERF do Programa de Melhoramento de Arroz de Terras Altas da EMBRAPA Arroz
e Feijdo, no qual sdo avaliadas progénies F3.4. Ao serem selecionadas e selecionadas, as
melhores progénies compdem a etapa de Multiplicagao de Paniculas (MP), em que ha aumento
do numero de sementes das progénies F4.5 promissoras.

Em seguida, no ensaio de Observagao (OBS), realiza-se a avaliagdao do desempenho dos
genotipos, que sdo fixados como linhagens F4.6. Os que obtém melhor performance para as
caracteristicas visadas avancam para a fase Preliminar. Nesse momento, ocorre a implantagao
de campos em outras localidades com intuito de expor os materiais Fs4.7 a atuagdo do fator
ambiente em diversos locais, permitindo observar o desempenho e a interagdo genodtipos por
ambientes (GxA). As melhores linhagens integram a elite do programa ao avangarem para a
ultima etapa: o ensaio de Valor de Cultivo e Uso (VCU), correspondente a geracao Fa.g. Dentre
as linhagens que se destacarem apos dois anos de avaliagdo no VCU, serdo selecionadas as
superiores para integrarem o VCU Nacional, conduzido pela EMBRAPA. Nessa fase, sera
possivel observar a interagdo G x A desses genotipos em maior abrangéncia, visto que os

experimentos serdo implantados em diversos locais do pais.
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Figura 2: Pirdmide ilustrativa da estrutura do Programa Melhoramento de Arroz de Terras
Altas da UFLA — MelhorArroz UFLA.
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Fonte: MelhorArroz UFLA (2026).

2.3. Marcadores moleculares aplicados ao melhoramento do arroz

Marcadores moleculares sdo caracteristicas, processos bioquimicos ou fragmentos de
DNA que permitem a deteccdo de individuos geneticamente distintos. Dentre os tipos de
marcadores genéticos utilizados em espécies vegetais estdo os marcadores morfoldgicos,
citologicos, bioquimicos e moleculares (Borém; Miranda, 2005 apud Borba, 2007). Um dos
ganhos na utiliza¢do dos marcadores moleculares, além da detec¢do de polimorfismo de DNA
no genoma, ¢ a possibilidade de comparacao entre genotipos oriundos de ambientes diferentes,
tipos de tecidos e estagio de desenvolvimento distintos (Borém; Caixeta, 2016).

Os marcadores moleculares podem ser aplicados em programas de melhoramento nas
fases de pré-melhoramento, melhoramento e pds-melhoramento. Na etapa de pré-
melhoramento, sdo utilizados no estudo de diversidade genética, no auxilio a categorizagdo e
conservagao de acessos em bancos de germoplasma, na criacao de cole¢des nucleares e na
construgdo de mapas genéticos de ligagcdo e mapeamento comparativo. No melhoramento de
plantas, alguns dos usos sdo a certificacdo de cruzamentos, selecdo de genitores, predi¢ao de
hibridos e selecao assistida por marcadores moleculares (SAM). J& no pés-melhoramento, sdo
empregados na caracterizagdo e avaliagdo de pureza genética de cultivares, verificacdo da

presenca de eventos transgénicos, identificagdo de mistura varietal e em testes de paternidade
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(Borém; Caixeta, 2016).

Os marcadores do tipo microssatélite ou Sequéncias Simples Repetidas (Simple
Sequence Repeats - SSR), sdo sequéncias dispostas em tandem presentes em regides codantes
e nao codantes ao longo de todo genoma (Borém; Miranda, 2005). Caracterizam-se por serem
regides de DNA passiveis de amplificagdo, possuirem Conteudo de Informacdo de
Polimorfismo (Polymorphism Information Content - PIC), além de serem codominantes,
abundantes e multialélicos, o que contribui para sua utilizagao no estudo de diversidade genética
(Varshney et al., 2005). Flanqueando as regides repetitivas, encontram-se sequéncias de DNA
conservadas, o que permite a utilizacdo de primers (iniciadores) para amplificagdes do DNA
repetitivo por meio da técnica da Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR) (Borém; Caixeta,
2016).

De acordo com Borba (2007), a partir de um projeto internacional, realizou-se o
sequenciamento do genoma estrutural e funcional do arroz, o que possibilitou a identificagao,
na base de dados Gramene (www.gramene.org), de mais de 3.000 marcadores SSR descritos
para a cultura. Encontra-se também nesse repositorio o PanGenoma, que, na sua oitava versao,
concentra 28 genomas de arroz sequenciados.

Ha diversas aplicagdes para marcadores microssatélites na determinacdo da diversidade
genética, como avaliagdo da estruturagdo genética entre subespécies indica ¢ japonica (Li et
al., 2006 apud Borba, 2007) e verificagdo da heterogeneidade entre acessos de banco de
germoplasma (Olufowote et al., 1997 apud BORBA, 2007). Segundo estudo realizado por
Nascimento et al. [s.d.], demonstrou-se que a caracterizagdo com marcadores SSR com
marcagdo fluorescente se mostrou eficaz para analise de variabilidade genética em arroz,
possibilitando identificar individuos mais diversos para uso como fonte de variabilidade em
cruzamentos.

A utilizacdo de SSRs fluorescentes permite concentrar em uma reagdo automatizada de
PCR varios primers, os quais necessariamente amplificam em faixas de tamanho distintas, pré-
requisito para implementacdo desse sistema. A eletroforese ¢ conduzida em sequenciadores
automaticos de DNA, nos quais a leitura das informacdes geradas ¢ feita por meio de lasers,
com auxilio de um marcador interno (padrdo de peso molecular), que também ¢ marcado com

fluorescéncia e analisado juntamente com as amostras (Borba, 2007).


http://www.gramene.org/
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3. MATERIAL E METODOS
3.1.  Locais de conduc¢io dos experimentos

Os campos experimentais do Ensaio de Rendimento de Progénies (ERF), safra 2023/24,
foram implantados em trés localidades: Lavras (MG), Santo Antonio de Goids (GO) e Sinop
(MT) (Figura 3). Em Santo Antonio de Goiés, em Goids, o ERF foi implantado na Fazenda
Capivara, onde localiza-se a sede da EMBRAPA Arroz e Feijao, e conduzido pela equipe de

do Programa de Melhoramento Genético de Arroz de Terras Altas (Figura 3).

Figura 3: Localiza¢do dos ambientes de condug@o do Ensaio de Rendimento de Familias
(ERF), na safra 2023/24.
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Fonte: Do autor (2025).

Em Sinop, Mato Grosso, o experimento foi conduzido pelo nucleo da EMBRAPA Arroz

e Feijdo alocado na EMBRAPA Agrossilvipastoril. Em Lavras, Minas Gerais, o ERF foi
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conduzido pelo Programa de Melhoramento de Arroz de Terras Altas — MelhorArroz UFLA,
por meio do convénio da EMBRAPA Arroz e Feijdo com a UFLA e a EPAMIG. O experimento
foi implantado no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnolégico em Agropecuaria
(Fazenda Muquém) da Universidade Federal de Lavras (UFLA), que conta com um Centro de

Melhoramento Genético de Plantas (CMGP) (Figura 3).

3.2.  Genétipos

Foram avaliadas, na safra 2023/24, 166 progénies F3.4 pertencentes ao ERF, originado
do Programa de Melhoramento de Arroz de Terras Altas da EMBRAPA Arroz e Feijao, e trés
testemunhas comerciais, a BRS A502, BRS A504 RH ¢ AN Cambara. As identifica¢des dos

genotipos estdo contidas na Tabela 1A, em anexo.

3.3.  Conducao dos experimentos

Os experimentos de campo foram conduzidos em delineamento de blocos incompletos
do tipo latice quadrado parcialmente balanceado 13x13, da categoria resolvable, com duas
repeti¢des. Os manejos empregados em todos os ambientes seguiram o recomendado para a
cultura (Borém; Rangel; 2015), com excecdo da aplicacao de fungicidas e inseticidas, uma vez
que a selecdo de progénies resistentes as principais doengas e pragas que acometem a cultura ¢

um dos objetivos do programa de melhoramento.

3.4. Caracteristicas avaliadas

34.1. Numero de dias para florescimento

Avaliou-se, em cada parcela, o nimero de dias corridos desde a semeadura até o
momento em que 50% das plantas atingiram o estadio reprodutivo R3, definido como o inicio

do florescimento, a emissao da panicula na bainha da folha bandeira.
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3.4.2. Altura de plantas

O comprimento (em centimetros) compreendido entre a base da planta e a extremidade
da panicula mais alta foi avaliado na fase final de desenvolvimento, com auxilio de uma régua
graduada. Para isso, foram tomadas cinco plantas centrais em cada parcela, calculada a média

da parcela e, posteriormente, a média da progénie.

3.4.3. Produtividade de graos

A produtividade foi mensurada a partir da massa e do teor de umidade dos graos
colhidos, que no momento da colheira varia entre 18% a 20%, na area util de cada parcela. Os
valores foram corrigidos para umidade de 13% (Bragantini, 2006) e a produc¢ao foi extrapolada

para um hectare (10.000 m?), obtendo-se a produtividade em (kg ha™).

3.4.4. Analises moleculares

Na area experimental de Lavras, foram colhidas 15 paniculas de plantas individuais de
cada tratamento e, posteriormente, retirou-se uma semente por panicula para compor a amostra
representativa da progénie. Essas foram semeadas em bulk em bandejas e conduzidas em casa
de vegetacdo no Departamento de Agricultura (DAG) da UFLA, mantidas a aproximadamente
25 °C e irrigadas ao menos uma vez por dia.

As bandejas foram manejadas até ponto em que as plantulas atingiram o estadio de
quatro folhas, momento em que foram realizadas as coletas das amostras foliares. Essas foram
retiradas de folhas jovens e saudaveis, cortando-se segmentos de trés centimetros, que
compuseram o conjunto representativo (bulk) das 15 plantulas de cada progénie do ERF.

O material foliar de cada genotipo foi acondicionado em envelopes de papel aluminio,
devidamente identificados com a numeragao da parcela, e mantidos em gelo. Apds a finalizagao
da coleta, as amostras foram armazenadas em freezer -20 °C no Laboratério de Genética
Molecular do Departamento de Biologia (DBI), pertencente ao Instituto de Ciéncias Naturais
(ICN) da UFLA.

O DNA gendmico foi extraido, seguindo protocolo de extracao de Doyle e Doyle (1987)
com modificagcdes propostas pelo Instituto Agrondmico de Campinas (IAC), em anexo. O

tampao de extracdo utilizado foi composto por CTAB 2%, Tris-HC1 100 mM (pH 8,0), NaCl
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1,4 M, EDTA 20 mM (pH 8,0), PVP 1% e B-mercaptoetanol 0,2%.

A quantificacdo e a verificagdo da qualidade do DNA foram realizadas em
espectrofotometro NanoDrop Lite Plus (Thermo Scientific), considerando-se a razao de
absorbancia a 260 e 280 nm (A260/A280) (Barbosa, 1998). Por fim, foram separadas aliquotas
de 25 pL. de DNA para serem encaminhadas ao Laboratério de Biotecnologia da EMBRAPA
Arroz e Feijao.

Inicialmente houve a padronizacdo do DNA para concentra¢ao de 100 ng. Com base na
concentracdo obtida na quantificagdo, calculou-se o volume de DNA a ser diluido em agua
ultrapura. A partir dessas amostras diluidas, organizou-se a placa matriz das reagdes, da qual
foram retiradas as aliquotas de DNA para montagem de cada uma das trés reacdes multiplex.
Na sequéncia, procedeu-se a preparacao das placas para a reagdao de PCR.

As amostras foram submetidas a andlise com 24 microssatélites (SSRs) marcados com

fluorocromos arranjados em trés painéis multiplex com oito pares de primers cada (Tabelas 3,

4eh).

Tabela 2: Marcadores microssatélites (SSR) componentes do Painel Multiplex 1, com seus
respectivos intervalos de amplificacao e fluorescéncias utilizadas.

Marcador SSR Produto Amplificado (pb) Fluorescéncia

4653 80-170 FAM
0G106 200-250 FAM
RM103 300-350 NED
RM257 104-192 NED
RMO7 160-195 PET
RM287 90-135 PET
RM38 246-278 VIC
RM204 106-190 VIC

Fonte: Do autor (2025).

Tabela 3: Marcadores microssatélites (SSR) componentes do Painel Multiplex 2, com seus
respectivos intervalos de amplificacdo e fluorescéncias utilizadas.

Marcador SSR Produto Amplificado (pb) Fluorescéncia
RM210 115-165 FAM
RM222 200-215 FAM
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RM253 90-120 NED
RM309 150-180 NED
RM171 310-344 PET
RM231 170-196 PET
RM14 160-200 VIC
0G10 80-140 VIC

Fonte: Do autor (2025).

Tabela 4: Marcadores microssatélites (SSR) componentes do Painel Multiplex 3, com seus
respectivos intervalos de amplificacdo e fluorescéncias utilizadas.

Marcador SSR Produto Amplificado (pb) Fluorescéncia
RM207 84-158 FAM
RM252 193-277 FAM

RM11 123-145 NED
RMS55 200-245 NED
0G44 160-182 PET
RM229 100-130 PET
RM248 80-110 VIC
RM263 135-220 VIC

Fonte: Do autor (2025).

A montagem das reagdes de amplificacao dos trés painéis se deu utilizando 0,2 pL 4gua
ultrapura, 2,5 pL do reagente Master Mix 2x, 0,5 uL de Q Solution 5x e 1 pL de cada par de

primer que compoe o multiplex (Tabela 6).

Tabela 5: Reagentes e concentragdes finais utilizados nas reagcdes de PCR dos painéis
multiplex de uma amostra.

Componente Volume para 1 reacio (uL)
Agua ultrapura 0,2
Master Mix (2x) 2,5
QSolution (5x) 0,5
Primer 1 (10 uM) 0,1

Primer 2 (10 uM) 0,1
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Primer 3 (10 uM) 0,1
Primer 4 (10 uM) 0,1
Primer 5 (10 uM) 0,1
Primer 6 (10 uM) 0,1
Primer 7 (10 uM) 0,1
Primer 8 (10 uM) 0,1
DNA 1
Total 5

Fonte: Do autor (2025).

Para montagem das reagdes, foram dispensados, nos pogos da placa de PCR, 4 uL da
solugdo de cada painel multiplex, sendo acrescentado 1 pL de DNA. Posteriormente, a placa foi
vedada com material apropriado e inserida no termociclador Veriti 96-Well Thermal Cycler ®

(Applied Biosystems) para execucdo da PCR.

Tabela 6: Programa da Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR).

Estagio Temperatura Tempo Ciclo
17 95 °C 15 minutos
94 °C 30 segundos
28 56 °C 1 minuto e 30 segundos 40 ciclos
72 °C 1 minuto e 30 segundos
3 60 °C 30 minutos
4* 10 °C 0

Fonte: EMBRAPA Arroz e Feijao (2025).

Na sequéncia, o produto da amplificacdo foi diluido utilizando 35 pL de 4gua milli-Q
autoclavada. As amostras diluidas foram preparadas para eletroforese capilar mediante a adigao
de formamida Hi-Di e do marcador de peso molecular LIZ 500. Por fim, a leitura foi realizada

no 3500xL® (Applied Biosystems).
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Os dados obtidos por meio da fluorescéncia gerada pela amplificagdo dos primers foram
captados e exportados para andlise digital. Posteriormente, procedeu-se a genotipagem
utilizando-se o software GeneMapper™ (Applied Biosystems). Nessa etapa, foram excluidas
as amplificacdes inespecificas (“ruidos”), de forma a manter somente as informagdes contendo

fragmentos amplificados especificos e nitidos.

3.5. Analises estatisticas dos dados

3.5.1. Analises fenotipicas

Os dados oriundos dos trés ambientes foram submetidos a verificacdo da normalidade
dos residuos pelo teste de Shapiro-Wilk (P < 0,05). Na auséncia de normalidade, procedeu-se a
transformagdo de dados. A metodologia aplicada foi a Transformagdo de Box - Cox (Box; Cox,
1964), na qual estima-se o parametro lambda (A), por meio da maximizagdo da log-
verossimilhanga, considerando 6timo aquele valor com o qual os residuos da variavel mais se
aproximam da distribuicdo normal. Tal parametro foi estimado pelo Método da Méxima
Verossimilhanga (MLE), utilizando a fun¢do powerTransform do pacote car (Fox; Weisberg,
2019) no ambiente R (R Core Team, 2024).

A formula matematica utilizada para transformacao dos dados foi:

A_
Yy =X

,paraA # 0

YD = In(X),parar =0

Em que:
Y@®: Dado transformado;
X: Dado original cujos residuos nao seguem a distribui¢do normal.

A: Parametro de transformacdo estimado.

Com dados normalizados, realizaram-se as analises de varidncia de cada ambiente ¢ a
analise conjunta. Nas avaliagdes individuais, a analise de varidncia (ANOVA) foi realizada
utilizando a funcdo aov do pacote stats. O teste de comparagdo das médias empregado foi o de

Scott-Knott (p < 0,05) (Scott; Knott, 1974), obtido através da fun¢do SK do pacote agricolae
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(De Mendiburu, 2021), ambos no ambiente computacional R. Apds as andlises, procedeu-se a
transformagdo inversa das médias para a escala original, facilitando assim a interpretacdo dos
resultados.

Nas analises individuais o modelo estatistico considerou o efeito de genotipos como

aleatorio. O modelo empregado foi:
Yijk = MU+ T+ bjay + i + eijgy

Em que:

vijk: Valor observado na parcela que recebeu a progénie i, na repeti¢cao k, no bloco j
(dado transformado por Box-Cox);

w: Constante associada as observagdes;

rr. Efeito da repeticao k (k = 1,2);

bjw: Efeito do bloco j na repeticdo k;

t;: Efeito fixo da progéniei (i=1, 2, ..., 169);

eji: Efeito do erro experimental associado a observacdo da parcela que recebeu a

progénie i, na repeticdo k, no bloco j, pressupondo eijk ~ N (0,52);

Para avaliar a precisdo experimental calculou-se o Coeficiente de Variagdo (CV),

conforme a formula:

L)
B
I

CVe (%) = “——=— x 100

Em que:
QME: Quadrado Médio do Erro (obtido na ANOVA);

X: Média geral do experimento no respectivo ambiente.

Para andlise conjunta dos ambientes, empregou-se a abordagem de Modelos Lineares
Mistos (LMM), adequado ao desbalanceamento dos dados e ao calculo da interagdo gendtipos
por ambientes (G x A). Para estimacao dos componentes de varidncia o método utilizado foi o
da Maxima Verossimilhanga Restrita (REML). A significancia dos efeitos aleatérios foi
mensurada pela Andlise de Deviance (ANDEV) e verificada pelo Teste da Razdo de

Verossimilhanga (LRT - Likelihood Ratio Test).
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Adotou-se o modelo estatistico que considerou os efeitos de ambientes e blocos como
fixos, e gendtipos, interacdo gendtipos x ambientes, e erro experimental como aleatorios. A

equagao do modelo matricial utilizada foi:
y=X/3+Zg+WqS+e

Em que:

y: Vetor de dados fenotipicos;

B: Vetor dos efeitos fixos;

g: Vetor dos efeitos aleatdrios de genétipos;

qs: Vetor dos efeitos aleatdrios da interagcdo genotipos x ambientes;

e: Vetor de erros aleatdrios (residuos);

X, Z, W: Sao as matrizes de incidéncia que relacionam as observacdes aos efeitos fixos

e aleatdrios, respectivamente.

Para predi¢do dos valores genéticos, empregou-se o Melhor Preditor Linear Nao
Viesado (BLUP), por meio do pacote /me4 (Bates et al., 2015). Por fim, os valores genéticos
preditos foram somados a média geral do experimento e, posteriormente, realizou-se e
transformagao inversa para a escala original das variaveis (através da funcdo inversa de Box-
Cox), visando a melhor compreensdo dos resultados.

Estimou-se a herdabilidade no sentido amplo (h2 ) baseada na média das 169 progénies
para cada caracteristica em cada ambiente. A abordagem empregada para o calculo foi a

proposta por Cullis et al. (2006), dada por:

SB lup
2
204

R =1-

Em que:
h2 : Herdabilidade média no sentido amplo;
Opiup: Desvio padrdo das estimativas das médias BLUP;

o Variancia genética.

A partir dos BLUPs dos geno6tipos, foram gerados gréaficos de barra para a ilustragao do
desempenho das progénies para as trés caracteristicas. Para a elaboragdo grafica, utilizaram-se

os pacotes openxlsx (Schauberger; Walker, 2023) e tidyverse (Wickham et al., 2019), do qual
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foi empregada especialmente a biblioteca ggplot2 (Wickham, 2016), no ambiente
computacional R.

A matriz de distancia fenotipica das 169 progénies foi construida a partir dos valores
preditos, com base na Distancia Euclidiana, utilizando-se fungdes nativas do pacote stats no

ambiente R.

dy= (b= B) + (A= 4)"+ (Fi— B)’

Em que:
d;;: Distancia Euclidiana i € j;
(Pi — P]) : Diferenga ao quadrado entre os genotipos i € j quanto a caracteristica

produtividade;
(4, - A j) : Diferenga ao quadrado entre os gendtipos i € j quanto a caracteristica altura;

(Fl- - F]) : Diferenga ao quadrado entre os genotipos i e j quanto a caracteristica

florescimento.

Devido a diferenca das escalas das caracteristicas avaliadas, fez-se necessaria a
padronizag¢do via Z-Score, como recomendado por Cruz et al. (2012), no software estatistico R.
Com base na matriz de distancia, realizou-se o agrupamento pelo método Método de Grupo de
Pares Nao Ponderados com Média Aritmética (UPGMA). A partir desse agrupamento, foram
gerados dendrogramas nos formatos circular, retangular e filogenético, utilizando o pacote
factoextra (Kassambara; Mundt, 2020) e Polychrome (Coombs, 2019) no ambiente R.

Para estipulagao do ponto de corte, utilizou-se o método de Mojena (1977):
PC = h+ k X sy

Em que:

PC: Ponto de corte;

h: Média das alturas do dendrograma;
k: Constante;

sp: Desvio padrao das alturas do dendrograma;

Ademais, elaborou-se um mapa de calor (heatmap) para representar a dissimilaridade

fenotipica entre as progénies, comparando-as par a par. Para a sua constru¢do, foram
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empregados os pacotes ggplot2 (Wickham, 2016), reshape2 (Wickham, 2007) e Polychrome
(Coombs, 2019) no ambiente R.

3.5.2. Analises moleculares

Os dados moleculares foram codificados com base nos polimorfismos detectados nos
fragmentos amplificados, gerando uma matriz numérica de genotipos. A codificacdo
considerou a identificagdo dos alelos (01, 02, 03, ... n) em cada locus. Desse modo, os genotipos
homozigotos foram representados como 0101, 0202, 0303 ... nn, e os heterozigotos como 0102,
0103, 0203, ... nm.

A partir da matriz gerada, estimaram-se os parametros genéticos para cada marcador
molecular: Nimero de Alelos por Loco (A) e Heterozigosidade Esperada (H.). Todos os
calculos foram realizados por meio de rotinas desenvolvidas no ambiente computacional R (R
Core Team, 2024), sem o emprego de pacotes adicionais.

As distancias genéticas (dissimilaridade) entre os pares de progénies foram estimadas
por meio do complemento do indice ponderado. O agrupamento das progénies foi realizado
pela metodologia UPGMA e o Coeficiente de Correlacao Cofenético (CCC) foi calculado para
avaliar a confiabilidade dos agrupamentos, sendo ambas as andlises executadas utilizando o
software GENES (Cruz, 2013).

Com base na frequéncia alélica, gerou-se um grafico de frequéncia alélica para cada
marcador molecular. Ademais, a matriz de dissimilaridade foi exportada para o ambiente R a
fim de gerar os dendrogramas (circular, filogenético e retangular). O ponto de corte foi
estipulado em 62.35%, calculado pela metodologia de Mojena (1977). Para a visualizagao
grafica e distingao dos grupos, utilizaram-se os pacotes factoextra (Kassambara; Mundt, 2020),
ggplot2 (Wickham, 2016), Polychrome (Coombs, 2019).

Adicionalmente, foi gerado o mapa de calor de todo o ERF. Para os grupos formados
por seis ou mais progénies, foram gerados heatmaps individuais com base em suas respectivas
matrizes de dissimilaridade. Nessa andlise, foram empregados os pacotes pheatmap (Kolde,
2019) e corrplot (Wei; Simko, 2021). Por fim, calculou-se o coeficiente de dissimilaridade
média de cada um dos 21 clusters, a fim de verificar a diversidade genética remanescente dentro

dos grupos, utilizando rotinas proprias no R, sem pacotes adicionais.
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3.5.3. Comparacio entre as Analises Fenotipicas e Moleculares

Para avaliar a congruéncia entre a diversidade genética e fenotipica das progénies do
ERF, realizou-se uma analise comparativa dos agrupamentos. Foi elaborado um tanglegram
(dendrograma espelhado), que permite visualizagdao simultanea das estruturas de agrupamento
conectadas por linhas que indicam a correspondéncia entre as duas analises.

O procedimento foi realizado no ambiente estatistico R (R Core Team, 2024), utilizando
o pacote dendextend (Galili, 2015). Os dendrogramas foram construidos a partir das matrizes
de distancia molecular e fenotipica anteriormente obtidas, utilizando o método UPGMA.
Devido a diferenca amostral entre os conjuntos de dados fenotipicos (169 progénies) e
moleculares (166 progénies), procedeu-se a intersecdo dos dados, mantendo-se para a analise
comparativa apenas as 166 progénies comuns a ambas as matrizes.

A qualidade do alinhamento entre as arvores foi quantificada pelo indice de
emaranhamento (entanglement), que varia de 0 (alinhamento perfeito) a 1 (desalinhamento
total). Adicionalmente, para verificar a correlago linear entre as matrizes de distancia, aplicou-
se o Teste de Mantel (Mantel, 1967), utilizando o pacote vegan (Oksanen et al., 2024)

implementado no ambiente R.
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4. RESULTADOS

4.1.  Analises Fenotipicas

Os resultados da analise de variancia conjunta para as caracteristicas nimero de dias
para o florescimento (NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™)
avaliadas em Lavras (MG), Santo Antonio de Goias (GO) e Sinop (MT) estdo apresentados na

Tabela 8.

Tabela 7: Resumo da analise de variancia conjunta para as caracteristicas numero de dias para
o florescimento (NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™) do ERF
2023/24, avaliado em Lavras (MG), Santo Antonio de Goids (GO) e Sinop (MT).

P - Valor
GL NDFL Altura de Produtividade
plantas de graos
Ambientes 2 <0,000]%** 0,0069 ** 0,0200 *
Repeticoes (Ambientes) 3 1,0000 ns 0,7746 ns 0,4123 ns
Blocos 72 0,0377 * <0,0001*** <0,0001*%*x*
Genoétipos 168 <0,0001%*** <0,0001*** 0,0004 ***
Genotipos x Ambientes 336 <0,0001 *** 0,9997 ns <0,0001***
CV (%) 4,9 % 10,46 % 20,86 %
Média 76 91,6 4.563,5

Legenda: Codigos de interpretacdo da significancia estatistica: p — valor < 0,001 = “***’; p — valor <
0,01 “**’; p — valor < 0,05 = “*’; GL = Graus de liberdade.

Fonte: Do autor (2026).

A fonte de variagdo gendtipos classificou-se como significativa para as caracteristicas
avaliadas, demonstrando que foi detectada varidncia genética entre as progénies do ERF. O
efeito de ambientes também foi significativo para os atributos, o que sugere que houve variagao
entre os locais de avaliacdo. A interagdo gendtipos por ambientes (G x A) apresentou-se
altamente significativa para florescimento e produtividade, em contrapartida, para altura tal
efeito mostrou-se nao significativo.

Segundo Pimentel-Gomes (2009), o coeficiente de variacdo de florescimento (4,9%)

classificou-se como baixo, o que demonstra a alta precisdo experimental e excelente controle
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do erro ambiental. Altura (10,46%) apresentou CV médio, estimativa que ndo diminui a
confiabilidade dos dados apresentados. O cardter produtividade de graos apresentou maiores
valores de CV, sendo estimado em 20,86%.

A média do nimero de dias decorridos da semeadura para o florescimento das 169
progénies do ERF foi de 76 dias. Quanto a altura de plantas, as progénies apresentaram uma
média de 91.6 cm, o resultado se mostra positivo, pois plantas mais baixas possuem menor risco
de acamamento, condi¢cdo indesejavel em um programa de melhoramento. Considerando o
carater produtividade de graos, a média geral das progénies (4.563,5 kg. ha™) superou
significativamente a média nacional da safra 2023/24 (2586,68 kg. ha™), segundo dados da
CONAB (2024).

A Tabela 9 apresenta o ranking das 20 progénies que obtiveram estimativas menores
que a média geral dos 169 tratamentos para caracteristica NDFL e superiores a média para
produtividade, elencando assim gendtipos que associem precocidade e produtividade de graos.
Embora haja progénies com valores superiores a média geral para altura de plantas, nenhum
deles ultrapassa um metro, limite estipulado para selecao de plantas de arroz de terras altas

(Breseghello ef al).

Tabela 8: Ranking das 20 progénies do ERF 2023/24 para numero de dias para o
florescimento (NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™),
considerando a média conjunta dos trés ambientes avaliados.

NDFL Altura de plantas  Produtividade de graos (kg.

Progénies
(dias) (cm) ha™)

109 73,27 90,46 4613,08
99 73,67 89,95 494241
144 74,20 95,45 4683,07
62 74,37 91,70 4697,01
36 74,69 93,85 4897,33
145 74,72 92,27 4893,99
21 74,85 88,76 4757,37

8 74,85 95,61 4998,41
131 74,89 90,12 4963,23
159 74,97 91,36 5001,98
124 75,20 92,10 4789,71

23 75,23 95,39 4662,11
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108 75,36 93,47 4739,46

37 75,38 88,54 4708,13

162 75,47 96,56 4699,01

161 75,52 93,71 4817,64

4 75,52 94,84 4675,55

61 75,52 94,71 4718,78

12 75,60 94,22 4973,28

19 75,71 90,19 4710,64
Média (20

A 74,95 92,66 4797,11
progénies)
Média (169

76,30 91,60 4563,47
progénies)

Fonte: Do autor (2026).

A herdabilidade no sentido amplo foi calculada a partir dos valores preditos para as

caracteristicas avaliadas considerando o desempenho das progénies nos trés ambientes

(Gréafico 1). Nota-se que para NDFL, em todos os locais, e altura de plantas em Lavras e

Sinop, a herdabilidade foi alta. Ainda para altura de plantas, no ambiente de Santo Antonio

de Goids, a herdabilidade apresentou valor moderado, sugerindo relativa influéncia

ambiental sobre a variabilidade fenotipica. Quanto a produtividade de graos, em Lavras e

Santo Antonio de Goias as estimativas de herdabilidade podem ser consideradas baixas. Em

contrapartida, em Sinop tal caracteristica apresentou herdabilidade alta.
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Grafico 1: Estimativas de herdabilidade média obtidas via BLUP para nimero de dias para o
florescimento (NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™) do ERF
2023/24, considerado a analise conjunta dos trés ambientes.

86,2

B Santo Antonio de Goias (GO)  ® Sinop (MT) ®Lavras (MG)

[S—
S
S

93,71 92,53
81,47

61,23 64,31
I l43’6 I -

NDFL Altura Produtividade

oS O

41,08

Herdabilidade (%)
N OB O ©
[a) [a)

)

Fonte: Do autor (2026).

Para verificacdo do agrupamento das progénies com maiores similaridade fenotipica
para os caracteres avaliados, dendrograma circular (Figura 4). O ponto de corte, calculado
segundo Mojena (1977), foi 1,4, o que proporcionou o agrupamento dos gendtipos em 21

clusters.



Figura 4 Dendrograma circular representativo da dissimilaridade fenotipica entre as 169
progénies do ERF 2023/24, obtido pelo método UPGMA.
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Legenda: As cores representam a distingdo entre os agrupamentos gerados.

Fonte: Do autor (2026).

A Tabela 10 apresenta o nimero de genotipos que compdem cada grupo. A identificagao

das progénies que formam cada cluster se encontra no anexo (Tabela 2A), juntamente com os

dendrogramas filogenético e retangular (Figuras 1A e 2A). O grupo 2 destaca-se como o mais

numeroso, composto por 34 progénies, seguido de outros cinco grupos cujas composi¢des

variam de 11 a 18 progénies. Onze grupos sdao formados por dois a nove gendtipos e outros
quatro clusters apresentam apenas uma progénie.

Tabela 9: Numero de progénies constituintes dos 21 grupos formados pelo método UPGMA,

com base nos BLUP.
IDENTIFICACAO DO GRUPO NUMERO DE COMPONENTES
1 11
2 34
3

8

44
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4 2
5 9
6 18
7 2
8 18
9 2
10 17
11 7
12 4
13 13
14 4
15 1
16 9
17 5
18 1
19 2
20 1
21 1

Fonte: Do autor (2026).

As testemunhas que foram avaliadas no ERF, BRS A502 (T1), BRS A504 CL (T2) e
AN Cambara (T3), se agruparam nos clusters 1, 6 e 12, respectivamente. As 20 progénies
superiores que foram apresentadas na Tabela 9 agruparam-se em seis clusters distintos, sendo
oito dos genotipos no grupo 2, seis no cluster 11, dois tratamentos nos grupos 16 e 19, e uma
progénie no clusters 7 e 21. Tal resultado evidencia que apesar de apresentarem médias altas
para as caracteristicas avaliadas houve dissimilaridade fenotipica entre elas.

A Figura 5 ilustra o mapa de calor, que evidencia a distancia existente entre as 169
progénies quanto ao desempenho fenotipico. No mapa, ha representacdao da distancia genética
de pares de tratamentos por cores. A linha diagonal do heatmap representa a distancia de um
tratamento com ele mesmo, que € zero, portanto, azul de tom mais escuro. Como houve
agrupamento por similaridade, espera-se que nos mapas de calor dos grupos nao haja

representacao de células tao distantes, ou seja, expressivamente avermelhadas.
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Figura 5: Mapa de calor (heatmap) representativo da matriz de dissimilaridade fenotipica
entre as 169 progénies do ERF 2023/24.
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Legenda: Progénies distantes fenotipicamente sdo representados por células avermelhadas e as mais
similares por células azuladas.

Fonte: Do autor (2026).

Nota-se que na regido central e inferior esquerda do mapa ha grandes blocos azulados e
esbranquigados, que demonstram maior similaridade fenotipica entre as progénies que estdo
pareadas nessa regido. Em contrapartida, no restante do seatmap constam diversas pontuagdes

avermelhadas, que sugerem diferentes graus de dissimilaridade entre os genotipos pareados.

4.2. Analises Moleculares

24 marcadores moleculares microssatélites utilizados para a genotipagem das 166
progénies do ERF 2023/24, 21 apresentaram boa amplificagdo (Tabela 11). Detectaram-se 133

alelos ao total, com varia¢do de dois a treze alelos por locus. Heterozigosidade Esperada (He)



média foi 0,4867.
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Tabela 10: Parametros de diversidade genética estimados para os marcadores microssatélites

(SSR) avaliado nas 166 progénies pertencentes ao ERF 2023/24.

Marcadores
Microssatélites N A He H,
4653 159 13 0,8032 0,4591
0G10 156 6 0,6084 0,2756
0G106 158 13 0,7419 0,1329
0G44 161 8 0,4025 0,1863
RMO07 153 5 0,1361 0,0588
RM103 140 5 0,6731 0,1286
RM11 159 5 0,434 0,2138
RM14 138 2 0,0286 0
RM171 150 3 0,149 0,0533
RM204 159 11 0,7562 0,3082
RM207 158 9 0,7156 0,3038
RM210 163 8 0,7653 0,2086
RM222 153 6 0,5585 0,2745
RM229 156 7 0,6978 0,2821
RM231 160 4 0,3946 0,1375
RM252 160 3 0,0248 0
RM253 160 4 0,5447 0,2562
RM263 162 5 0,5866 0,1358
RM287 153 7 0,0828 0,0458
RM309 164 2 0,4438 0,189
RM38 100 7 0,673 0,18
Média 153 6 0,4867 0,1824
Total - 133 - -

Legenda: N = Numero de progénies em que o microssatélite mapeou algum alelo; A = Numero de

alelos amplificados por locus; H. = Heterozigosidade Esperada; H, = Heterozigosidade Observada.

Fonte: Do autor (2026).

A matriz de distancia (dissimilaridade) foi obtida por meio do complemento do indice

ponderado, utilizando o software GENES. Com base na matriz, foi gerado, através da

metodologia UPGMA, um dendrograma circular (Figura 6). A classificacdo de grupos foi

calculada pela metodologia de Mojena (1977), que estipulou o ponto de corte em 62,35%.

Assim, as 166 progénies foram divididas em 21 grupos de acordo com a similaridade genética

entre elas, baseada em marcadores moleculares. A separacdo ¢ evidenciada na Figura 6 pela

distinta coloragdo entre os agrupamentos. As identificagdes dos tratamentos que se agruparam

em cada cluster estdo evidenciadas na Tabela 2A, em anexo.

E possivel notar que alguns grupos sdo compostos por apenas uma progénie, que se
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diferenciou geneticamente das demais, e outros grupos englobam maior nimero de progénies,
que tém relativo grau de similaridade entre si. Essas informacdes sdo ressaltadas na Tabela 12,
e por meio dos dendrogramas retangular e filogenético (Figuras 3A e 4A, respectivamente), que

s€ encontram no anexo.

Figura 6 : Dendrograma circular representativo da dissimilaridade genética entre as 166
progénies do ERF 2023/24, obtido pelo método UPGMA.

Fonte: Do autor (2026).

Essa variabilidade foi evidenciada no niumero grande de grupos formados, ilustrados
nos dendrogramas (Figuras 6, 3A e 4A). A Tabela 12 demonstra a expressiva variagdo nimero
de tratamentos que compde cada um dos 21 grupos. O grupo 5 ¢ formado por 35 progénies,

sendo 0 maior em numero. Outros 10 grupos sdo formados por apenas uma progeénie.

Tabela 11: Distribuicdo das progénies constituintes dos 21 grupos formados pelo método
UPGMA, com base na matriz de distdncia genética.



49

IDENTIFICACAO DO GRUPO NUMERO DE COMPONENTES
1 27
2 21
3 6
4 18
5 35
6 15
7 18
8 1
9 10
10 1

11 2
12 1
13 1
14 2
15 1
16 2
17 1
18 1
19 1
20 1
21 |

Fonte: Do autor (2026).

Para a andlise de coeficiente de dissimilaridade, foram empregados apenas os 11 grupos
compostos por 6 ou mais progénies, por se tratar de uma andlise que compara a diversidade
existente entre as progénies que se agruparam (Tabela 13). E possivel identificar, portanto,
dentro de quais grupos ainda hé relativa expressao da diversidade genética.

Nota-se que o grupo 3, cujo coeficiente de dissimilaridade ¢ 0,6467, ainda preserva
maior variabilidade dentre as progénies que o compdem. O grupo 5, que € o maior quanto ao
nimero de tratamentos, possui a menor taxa de dissimilaridade (0,3098), o que sugere que as

35 progénies que o constituem sao similares geneticamente.

Tabela 12: Coeficiente de dissimilaridade genética média dos grupos compostos por duas ou
mais progenies.

~ NUMERO DE COEFICIENTE DE
IDENTICEI{%‘;EAO DO PROGENIES DISSIMILARIDADE
MEDIA
1 27 0,4018
2 21 0,5309
3 6 0,6467
4 18 0,5059
5 35 0,3098
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6 15 0,5398
7 18 0,4272
9 10 0,5443

Fonte: Do autor (2026).

Essa variabilidade ¢ mais bem observada nas Figuras 7 e 8, que apresentam os mapas
de calor (heatmaps) desses oito grupos. Na Figura 7 estao representados os mapas de calor dos
clusters 1,2,3 e4. Os grupos 1, 2 e 4 sdo compostos por 27,21 e 18 progénies, respectivamente.
Embora sejam maiores, os clusters sao mais similares entre si, quando comparados ao grupo 3,
que € composto por apenas seis progénies. O coeficiente de dissimilaridade desse grupo ¢ 0,6,
que o classifica como o mais diverso entre todos os agrupamentos.

Os tons acentuadamente mais brancos e avermelhados das células do heatmap do cluster
3 expressam a maior dissimilaridade genética entre os tratamentos. A presenca de tons
esbranquicados e ligeiramente arroxeados nos mapas dos grupos 2 ¢ 4, e tons ainda mais

azulados no grupo 1, refletem maior similaridade entre as progénies desses clusters.

Figura 7: Mapas de calor (heatmaps) dos grupos 1, 2, 3 e 4 representando a dissimilaridade
genética existente entre as progénies do ERF 2023/24 que compdem os respectivos grupos.
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Fonte: Do autor (2026).

A Figura 8 ilustra os heatmaps dos grupos 5, 6, 7 € 9. O cluster 5, 0 mais numeroso € o
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menos diverso entre todos os clusters, ¢ composto por 35 progénies dissimilares entre si em
0,3. A predominancia de tons azulados no mapa de calor corrobora tal evidéncia. Os grupos 6,
7 ¢ 9, formados por 15, 18 e 10 tratamentos, respectivamente, apresentam maior grau de
dissimilaridade entre si, com seus coeficientes variando entre 0,4 e 0,5. A presenca de células
esbranquicadas e levemente avermelhadas nesses heatmaps evidenciam a maior dissimilaridade

presente nesses clusters.

Figura 8: Mapas de calor (heatmaps) dos grupos 5, 6, 7 e 9 representando a dissimilaridade
genética existente entre as progénies do ERF 2023/24 que compdem os respectivos grupos.

Grupo 5 Grupo 7
e gy = Swpe—_ [N ] ]
i B ..l [} -
L l..l L] . m ..
. .I. L B | | | o
] g Y m -
" ]
- . mm B
-~ ; « o p .
o -I- ..
o o
.I- - .
- ] o
.. " . .
Grupo 6 Grupo 9
' [
- n [
I. =
¥ U
l. [
] . H N i
u 1=
" |
I. = H
= @

Fonte: Do autor (2026).

4.3. Comparacio entre as Analises Fenotipicas e Moleculares

O dendrograma espelhado (tanglegram) revelou uma divergéncia acentuada entre o
dendrograma fenotipico e o molecular, evidenciado pelo entrelacamento complexo entre as
linhas que conectam os agrupamentos. Essa observagao visual foi confirmada pelo indice de
emaranhamento (entanglement) de 0,402, demonstrando um alinhamento insatisfatorio entre os
grupos formados pelas duas andlises.

Estatisticamente, a auséncia de congruéncia foi ratificada pelo Teste de Mantel (999
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permutacdes). O coeficiente de correlagdo obtido foi proximo de zero (-0.02145), com p-valor
de 0.694. Considerando o nivel de significancia de 5%, ndo se rejeita a hipotese nula,

confirmando a independéncia entre as distancias genéticas e fenotipicas.

Figura 9: Dendrograma espelhado (tanglegram) confrontando os agrupamentos fenotipicos e
moleculares das 166 progénies do ERF 2023/24.

Dendrograma Fenotipico Dendrorama Molecular
Dendrograma Espelhado

—

Fonte: Do autor (2026).

Diante da independéncia verificada entre as distancias genéticas e fenotipicas, adotou-
se uma estratégia de selegdo simultanea visando conciliar alto desempenho agronomico e
manuteng¢ado da variabilidade. Para tanto, analisou-se a distribui¢do das 20 progénies superiores
(identificadas a partir da ANOVA conjunta) dentro dos agrupamentos moleculares previamente
gerados. A classificagdo dessas progénies elite em relagdo aos clusters genéticos € apresentado

na Tabela 14.

Tabela 13: Distribuicdo das 20 progénies superiores do ERF 2023/24 nos grupos formados
pela analise molecular.

Grupo (Molecular) Progénies Classificacao (Fenotipica)
1 T109 1°
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T23 12°

T37 14°

) T124 11°
T161 16°

3 T21 7°
T4 17°

T145 6°

4 T108 13°
T19 20°

5 T131 9°
T159 10°

T62 4°

6 T36 5°
T162 15°

T12 19°

7 T144 3°
T8 8°

9 T6l 18°
14 T99 2°

Fonte: Do autor (2026).

A distribui¢ao das 20 progénies superiores em nove agrupamentos moleculares distintos
evidencia a existéncia de variabilidade genética remanescente no estrato, favorecendo a sele¢ao
de gendtipos que aliam alto desempenho e divergéncia genética. Um indicativo promissor dessa
diversidade ¢ o fato das quatro primeiras colocadas do ranking (T109, T99, T144 e T62) terem
sido alocadas em grupos completamente distintos (Grupos 1, 14, 7 e 6, respectivamente).

Quanto a frequéncia de alocacdo, o grupo 6 concentrou o maior nimero de gendtipos
(4), seguido pelos grupos 1 e 4 (3 genotipos cada) e pelos grupos 2, 3, 5 e 7 (2 gendtipos cada).
Em contrapartida, os clusters 9 e 14 foram representados por apenas uma progénie cada. Neste
contexto, destaca-se a progénie T99: sua 2° colocacao no ranking geral, aliada ao seu isolamento
no grupo 14, evidencia um genotipo que combina alto desempenho agrondémico com uma

constituicdo genética singular frente as demais progénies.
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5. DISCUSSAO

Os resultados fenotipicos demonstraram que ha diversidade genética a ser explorada
entre as 169 progénies pertencentes ao experimento ERF (Tabela 8). O coeficiente de variagao
(CV) mensurado na analise de varidncia expressa a precisdo experimental, tendo as
caracteristicas NDFL (4,9%) e altura de plantas (10,46%) obtidos coeficientes baixo e
intermedidrio, respectivamente (Pimentel-Gomes, 2009).

Segundo classificagdo proposta para cultura de arroz por Costa et al. (2002),
coeficientes de variagdo entre 12,20% e 27,90% sao classificados como médio para
produtividade de graos. Desse modo, o resultado obtido (20,86%) para tal caracteristica
encontra-se nessa faixa, sugerindo precisao experimental e confiabilidade dos resultados
obtidos. Esse resultado ¢ corroborado por outros trabalhos da literatura, que classificam a
estimativa também como média precisao experimental (Garcia, 1989; Amaral ef al., 1997).

A detecgdo de significancia estatistica aliada as magnitudes das estimativas médias
expressas para NDFL, altura de plantas e produtividade de grdos sugere, a principio, a
existéncia de variabilidade genética para a selegdo de genotipos precoces, de baixa estatura e
produtivos. O efeito ambiente também se mostrou significativo estatisticamente, refletindo os
diferentes efeitos das localidades no desempenho fenotipico das progénies.

A interacdo G x A foi significativa para NDFL e produtividade de grdos, e nao
significativa para altura de plantas (Tabela 8). Tal resultado demonstra que a expressao
fenotipica para NDFL e produtividade, ou seja, a resposta das progénies as variagdes ambientais
de Lavras, Santo Antonio de Goias e Sinop ndo foi coincidente. Isso reduz a inferéncia sobre
correlagdo direta entre o fendtipo e o genodtipo das plantas (Borém et al., 2021), visto que,
ocorréncia de interagdo GxA, consideravel parcela do fenotipo observado nao tem sua origem
na variancia genética entre as plantas, mas sim na variancia ambiental. Em contrapartida, o
resultado obtido para altura, indica maior estabilidade das progénies nos diferentes ambientes
para essa caracteristica.

De acordo com Bradshaw (1965 apud Borém et al., 2021, p 94), a heterozigose dos
gendtipos € inversamente proporcional a sua plasticidade fenotipica aos diferentes ambientes.
Desse modo, ¢ plausivel supor que progénies em geragdes iniciais, como o ERF, que estd em
F3.4, possuem menor plasticidade fenotipica, portanto, comportamento mais variavel as
diferencas de ambiente.

Aproveitar-se da interagdo genotipos por ambientes, como cita Chaves (2001, p 675

apud Ramalho et al., 2024, p 326), ¢ extremamente relevante no processo de selecdo, pois
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garante que sejam selecionados gendtipos testados em diferentes locais, possibilitando a
ampliagdo da recomendagdo desses. Tal pensamento corrobora a relevancia dos resultados
apresentados na Tabela 9, que exibe o ranking das 20 progénies superiores para as
caracteristicas avaliadas nos trés ambientes. O ranqueamento priorizou as variaveis NDFL e
produtividade de graos, visando a sele¢cdo de genotipos mais proximos ao ide6tipo de progénies
precoces e produtivas.

As 20 progénies estao abaixo da média de niimero de dias para florescimento e acima
da média de produtividade de graos, obtidas pelos 169 genotipos avaliados (Tabela 9). Embora
haja genotipos mais altos do que a média geral, todos sdo inferiores a um metro, valor médio
indicado para reduzir chances de acamamento (Breseghello et al., 2006; Berchembrock et al.,
2019; Berchembrock et al.,2025).

Desse modo, essas progénies mostram-se promissoras para o processo de selecdo e
avanco. Os tratamentos 109, 99, 144, 62 ¢ 36, que sdo, respectivamente, 0os cinco gendtipos
superiores do ranking, sdo mais precoces que a BRS A502, uma das cultivares amplamente
plantada (EMBRAPA, 2020). Vale ressaltar, que tais progénies apresentaram maiores
estimativas de produtividade de graos do que a média nacional na safra 2023/24 para a cultura
do arroz de terras altas (CONAB, 2024). Tais evidéncias confirmam o potencial existente dentre
as progénies do ERF para selecdo de linhagens promissoras.

A variancia fenotipica observada entre as progénies na ANOVA foi mais bem explicada
pelo célculo da herdabilidade no sentido amplo para as caracteristicas nos trés ambientes
(Grafico 1). Evidenciou-se pelos altos valores de herdabilidade que, para a caracteristica NDFL,
em todas as localidades avaliadas, a variancia fenotipica observada ¢ substancialmente
explicada pela varidncia genética entre as progénies. Portanto, demonstrou-se que para
precocidade houve pouca influéncia da variancia ambiental na expressdo do fendtipo, fato
importante para o sucesso da selegao.

Quanto a altura, as herdabilidades foram oscilantes entre os ambientes. Em Lavras, a
estimativa verificada para a variavel foi 61,23, o que demostra influéncia ambiental na variancia
fenotipica observado com validagdo em precisdo experimental regular, pois o coeficiente
classificou-se como médio. Para Santo Antonio de Goias e Sinop os cendrios foram opostos.
No primeiro ambiente a herdabilidade (41,08) foi baixa, demonstrado que houve grande efeito
ambiental na expressdo fenotipica para altura nesse local. Em Sinop, a herdabilidade verificada
foi alta (81,47), traduzindo que a manifestagdo da variancia fenotipica da caracteristica nesse
local foi essencialmente de origem genética, havendo pouca influéncia ambiental.

Por ultimo, a herdabilidade da caracteristica produtividade mostrou-se baixa em Lavras
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e Sto. Antonio de Goias (37,16 e 43,6, respectivamente). Valores de herdabilidade baixos para
produtividade sdo comuns, por se tratar de uma caracteristica quantitativa, ou seja, controlada
por muitos genes € com grande influéncia ambiental. Portanto, ¢ esperado que a variancia
fenotipica exibida pelas progénies seja em menor parte advinda da variancia genética e em
maior propor¢ao da variancia ambiental. No entanto, em Sinop a herdabilidade verificada foi
64,31, relativamente alta, sugerindo que grande parte da varidncia fenotipica ¢ de origem
genética.

As progénies estdo relativamente distribuidas entre clusters, estando 65,7% delas
concentradas em 6 grupos formados por mais de 10 tratamentos. Tal dado evidéncia que mais
de 50% dos genotipos estdo agrupados em menos da metade dos clusters formados. Isso sugere
que embora tenham sido formados muitos clusters, grande parte dos tratamentos obtiveram
desempenho significativamente semelhante, se agrupando de acordo com a similaridade entre
elas. H4 apenas um cluster mais numeroso, o grupo 2, formado por 34 progénies. Outros quatro
grupos (16, 18, 20 e 21) sdo formandos por apenas uma progénie, que despontam,
individualmente, quanto a dissimilaridade fenotipica dessas.

A diversidade genética ¢ imprescindivel nas fases iniciais dos programas de
melhoramento genético, pois atua como fonte de variabilidade na selecdo de progénies e prové
ganho genético em geracdes subsequentes (Swarup et al., 2021; Borém, 2021). Explorar a
diversidade ¢ uma das estratégias na busca por genotipos promissores, com adaptacdo a
multiplos ambientes, possibilitando uma recomendagao abrangente das cultivares (Singh, 2022;
Ramalho ef al. 2024, Swarup et al., 2021).

Dentro dessa demanda, os microssatélites sdo ferramentas amplamente empregadas no
estudo de diversidade genética devido ao polimorfismo e a codominéncia, caracteristicas
intrinsecas a esses marcadores. Dessa forma, consolidaram-se como uma estratégia essencial
em suporte ao melhoramento convencional, ao permitir maior precisdo na selecdo (Ferreira;
Grattapaglia, 1998 apud Borba, 2007; Borba ef al., 2009a; Borba et al., 2009b; Moretti et al.,
2025).

Fundamentar a selecdo apenas no desempenho fenotipico das progénies em um unico
ambiente, mesmo nas geracdes iniciais dos programas de melhoramento impde riscos
significativos de estreitamento da base genética ao longo das etapas de selecdo, resultando em
insucesso na recomendagdo de cultivares adaptadas e estdveis a multiplos ambientes.

No presente trabalho, avaliaram-se progénies F3.4 pertencentes ao ERF, em apenas um
ambiente, para selecdo e avango do Programa de Melhoramento de Arroz de Terras Altas da

UFLA. Nesse contexto, a analise de diversidade genética com emprego dos marcadores SSR
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consolida-se como uma alternativa viavel para auxiliar a sele¢do, mitigando o risco associado
a avaliacdo em ambiente unico.

Verificou-se que, o ERF, mesmo sendo oriundo de cruzamentos biparentais, apresentou
expressiva diversidade genética, que foi evidenciada na divisdo das progénies em 21 grupos,
como observado nos dendrogramas (Figuras 6, 3A e 4A). Nota-se que ha variabilidade
consideravel para selecdo entre as 166 progénies, demonstrado de forma evidente pelos 10 dos
grupos compostos individualmente por apenas 1 progénie (Tabela 12). Essas podem, portanto,
serem consideradas significativamente distintas entre si ¢ das demais. Como trata-se de
marcadores ndo associados a QTLs (Quantitative Trait Locus) especificos ou genes de
interesse, ndo ¢ possivel inferir sobre quais sdo as causas exatas de tamanha diferenciacdo entre
esses genodtipos.

Como evidenciado por Castro et al. (2005 apud Borba et al. 2009a), a partir de 1980
houve significativa redu¢do nos ganhos genéticos para produtividade nos experimentos de
linhagens elite em programas de melhoramento de arroz de terras altas. Uma explicacdo
possivel para tal ocorréncia ¢ o frequente uso de genitores geneticamente similares nos
cruzamentos, o que reduziu a variabilidade genética disponivel para selecdo (Tanksley;
McCouch, 1997; Borba et al. 2009a). Tal argumento ¢ embasado na pesquisa realizada por
Rangel et al. (1996 apud Borba et al. 2009a), na qual relatam que aproximadamente 70% do
pool génico das cultivares de arroz de terras altas langadas entre os anos de 1980 e 1992
advinham de apenas sete genitores.

Ao avaliar individualmente a distdncia genética de cada um dos grupos formados por
seis ou mais progénies, ilustrados nos mapas de calor (Figuras 7 e 8), verificou-se que, mesmo
apoés o agrupamento, alguns c/usters mantiveram relativa diversidade. Portanto, pode-se inferir
que a sele¢do dentro nao reduziria drasticamente a variabilidade genética, pois suas progénies
ainda mantém distancia genética. Tal estratégia mostra-se eficiente, conforme elucidado por
Oliveira et al, (2020) em seu trabalho que obteve agrupamentos por coeficiente de
dissimilaridade genética, a partir dos quais pode identificar genotipos diversos a serem
selecionados para avango no programa de melhoramento.

Em contrapartida, o cluster 5, embora mais numeroso, apresentou menor coeficiente de
dissimilaridade (0,3098) (Tabela 13). Tal resultado sugere que as 35 progénies pertencentes ao
grupo sao similares entre si, indicando uma base genética mais restrita dentro do conjunto. O
que sugere, portanto, que a selecdo de genotipos dentro desse cluster causaria redugdo da
variabilidade em etapas subsequentes (Borém et al., 2021 p 218; Swarup et al., 2021).

Dessa forma, evidencia-se que a integragdo entre estudos de diversidade genética e
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avaliagOes fenotipicas amplia significativamente o embasamento para a tomada de decisdo no
melhoramento genético. A selecdo baseada exclusivamente em caracteres fenotipicos, por
exemplo, poderia favorecer a escolha de um elevado niimero de individuos do grupo 5,
configurando um risco estratégico, uma vez que tal pratica pode conduzir a reducao precoce da
variabilidade genética. Em contraste, a utilizagdo de progénies pertencentes ao grupo 3
implicaria menor comprometimento dessa variabilidade, visto que esse cluster ¢ composto por
individuos geneticamente mais divergentes entre si.

Integrando as analises fenotipicas e moleculares, o tanglegram (dendrograma
espelhado), evidenciou a auséncia de congruéncia entre os padrdes de agrupamentos (Figuras
4 ¢ 6). Nao houve evidéncia de gendtipos agrupados de forma consistente em ambas as
abordagens. Tal resultado indica, portanto, que perfil molecular baseado nos marcadores
utilizados nao reflete a variabilidade fenotipica das caracteristicas agrondmicas mensuradas nas
progeénies, o que demonstra a grande complexidade inerente ao melhoramento genético vegetal,
sobretudo em geragdes iniciais, onde a variabilidade genética presente é proeminente.

Diante dessa divergéncia, ndo ¢ possivel fundamentar a sele¢do de progénies baseando-
se exclusivamente em uma ou outra fonte de dados, visto que o objetivo do programa ¢ obter
gendtipos que aliem diversidade genética e médias altas. Para contornar essa limitacao,
associou-se as ranking das 20 progénies de melhor desempenho fenotipico aos seus respectivos
grupos moleculares (Tabela 14), promovendo uma caracterizacdio mais robusta desses
genotipos para selecdo (Collard ef al., 2005).

Através dessa comparacao, os 20 gen6tipos superiores distribuiram-se em nove clusters
moleculares, o que possibilitou a selecdo de ao menos uma progénie em cada um desses grupos.
Destaca-se a divergéncia entre os quatro primeiros colocados na classificagdo fenotipica, que
foram agrupados em clusters genéticos distintos. Tal constatagdo, permite elegé-las como
potenciais progénies a serem selecionadas.

Essa abordagem possibilita selecao assertiva de gendtipos que compartilham médias
altas e pertencam a clusters genéticos distintos (Xu; Crouch, 2008). Tal estratégia ¢
fundamental para evitar o estreitamento da base genética do programa MelhorArroz UFLA,
assegurando a sele¢do de progénies promissoras sem comprometer a diversidade necessaria

para ciclos futuros de selecdo.
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6. CONCLUSOES

A partir do estudo da diversidade genética e fenotipica de progénies segregantes
pertencentes ao Ensaio de Rendimento de Familias (ERF) do Programa de Melhoramento de
Arroz de Terras Altas da Universidade Federal de Lavras — MelhorArroz UFLA, foi possivel
identificar e selecionar gendtipos que associam alta variabilidade genética e bom desempenho
agrondmico.

A sele¢do pautada pela comparagdo e associacdo entre o ranking de desempenho
fenotipico e dos grupos moleculares correspondentes, possibilita selecionar ao menos nove
progénies geneticamente divergentes e com médias altas para as caracteristicas de interesse

agrondmico.
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7. CONSIDERACOES FINAIS

A pesquisa realizada reforca a relevancia do uso de ferramentas moleculares associadas
a fenotipagem para o aumento da eficiéncia do processo de sele¢do. Tais instrumentos otimizam
o trabalho do melhorista, uma vez que a andlise combinada desses dados propicia um
mapeamento amplo da diversidade genética e fenotipica presente no programa de
melhoramento.

Os resultados obtidos pelas analises fenotipicas e moleculares evidenciam a diversidade
existente no Ensaio de Rendimento de Familias. No presente trabalho, a ndo coincidéncia dos
agrupamentos de ambas avaliagdes sugere a necessidade de comparacdo e estudo individual
entre os resultados para selecdo de progénies promissores. A partir da identificacdo dos 20
genotipos superiores € a localizagcdo desses no agrupamento molecular, foi possivel selecionar
ao menos nove progénies diversas e com medias altas para as caracteristicas de interesse

agrondmico.
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ANEXOS

ANEXO A - PROTOCOLO DE EXTRACAO DE DNA GENOMICO PARA PLANTAS

QUE APRESENTAM ALTA CONCENTRACAO DE POLISSACARIDEOS —

BASEADO NO DOYLE E DOYLE COM MODIFICACOES PROPOSTAS PELO IAC

Tabela de Reagentes (Para 1 Amostra - Volume Final ImL)

REAGENTE [ ] ESTOQUE | [] FINAL VOLUME PARA 1 AMOSTRA
NaCl 5 mol/L 1,4 mol/L 0,28mL
Tris-HCI pH 8,0 1 mol/L 100mmol/L 0,ImL
EDTA pH 8,0 500mmol/L 20mmol/L 0,04mL
PVP - 1% 10mg
CTAB 5% 2% 20mg
B-mercaptoetanol - 0,2% 2uL
Agua mili-q - - Q.S.P. Para ImL
Procedimentos:

1.

v =2 oW

Transferir para tubos eppendorf de 2,0 mL aproximadamente 300 mg de tecido vegetal
macerado;

Adicionar 700 pL de tampao de extragdo e vortexar;
Deixar por 30 min a 65°C em banho maria e homogeneizar a cada 10 min;

Adicionar 650 pL de CIA e homogeneizar até formar uma emulsdo (CIA: Cloroférmio
Alcool Isoamilico, na proporgio 24:1);

Centrifugar a 10000 rpm por 12 min;

Transferir a fase aquosa para um novo tubo de 2,0mL;
Adicionar 200 pL de tampao de extragdo e homogeneizar;
Adicionar 650 pL de CIA e homogeneizar novamente;

Centrifugar a 10000 rpm por 12 min;

10. Transferir a fase aquosa para um novo tubo (1,5 mL) e adicionar 650 pL de CIA;

11. Centrifugar a 10000 rpm por 12 min;



12.

13.
14.
15.
16.
17.
18.

19.
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Transferir a fase aquosa para um novo (1,5 mL) e precipitar o DNA com 1 volume de
isopropanol gelado + 230 pL de Acetato de amonio e homogeneizar;

o OBS: o volume de isopropanol, que deve estar gelado, ¢ de acordo com a
quantidade de sobrenadante transferido.

Centrifugar a 12000 rpm por 10 min;

Lavar a superficie do precipitado com 250 pL de etanol 70%;
Centrifugar por 12000 rpm por 3 min;

Repetir mais duas vezes os passos 14 e 15;

Retirar o etanol e deixar secar em temperatura ambiente;

Resuspender em 54 pLL de RNAse A (0,2 pg/mL) e deixar em banho maria a 37°C por
30 min;

Quantificar o DNA em gel de agarose e em nanodrop.
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Tabela 1A: Progénies F3.4 pertencentes ao ERF do Programa de Melhoramento Genético de

Arroz de Terras Altas da EMBRAPA Arroz e Feijao, em convénio com a UFLA e a

EPAMIG.
Trat. Progénies Trat. Progénies Trat. Progénies

1 BRS A502 58 CNAx21683-B-1-B 115 CNAx21828-B-1-B
2 BRS A504 RH 59 CNAx21683-B-2-B 116 CNAx21828-B-2-B
3 AN Cambara 60 CNAx21684-B-1-B 117 CNAx21828-B-7-B
4 CNAx21613-B-7-B 61 CNAx21684-B-4-B 118 CNAx21828-B-8-B
5 CNAx21615-B-7-B 62 CNAx21684-B-5-B 119 CNAx21828-B-10-B
6 CNAx21617-B-7-B 63 CNAx21684-B-6-B 120 CNAx21828-B-16-B
7  CNAx21626-B-5-B 64 CNAx21685-B-4-B 121 CNAx21829-B-2-B
8 CNAx21628-B-1-B 65 CNAx21685-B-6-B 122 CNAx21829-B-7-B
9 CNAx21628-B-8-B 66 CNAx21685-B-10-B 123 CNAx21830-B-1-B
10 CNAx21629-B-1-B 67 CNAx21685-B-11-B 124 CNAx21830-B-2-B
11 CNAx21629-B-2-B 68 CNAx21685-B-12-B 125 CNAx21831-B-6-B
12 CNAx21629-B-5-B 69 CNAx21685-B-13-B 126 CNAx21831-B-7-B
13 CNAx21630-B-3-B 70 CNAx21685-B-14-B 127 CNAx21832-B-2-B
14 CNAx21634-B-1-B 71 CNAx21686-B-1-B 128 CNAx21834-B-1-B
15 CNAx21634-B-2-B 72 CNAx21688-B-2-B 129 CNAx21834-B-2-B
16 CNAx21634-B-6-B 73 CNAx21689-B-1-B 130 CNAx21835-B-3-B
17 CNAx21634-B-11-B 74 CNAx21689-B-3-B 131 CNAx21836-B-2-B
18 CNAx21635-B-4-B 75 CNAx21693-B-2-B 132 CNAx21839-B-1-B
19 CNAx21635-B-8-B 76 CNAx21693-B-3-B 133 CNAx21841-B-1-B
20 CNAx21635-B-9-B 77 CNAx21693-B-7-B 134 CNAx21841-B-2-B
21 CNAx21640-B-4-B 78 CNAx21694-B-2-B 135 CNAx21841-B-7-B
22  CNAx21640-B-8-B 79 CNAx21694-B-3-B 136 CNAx21842-B-3-B
23 CNAx21640-B-13-B 80 CNAx21694-B-4-B 137 CNAx21842-B-4-B
24 CNAx21641-B-1-B 81 CNAx21697-B-1-B 138 CNAx21842-B-9-B
25 CNAx21643-B-15-B 82 CNAx21697-B-7-B 139 CNAx21842-B-15-B
26 CNAx21644-B-6-B 83 CNAx21701-B-1-B 140 CNAx21847-B-5-B
27 CNAx21647-B-11-B 84 CNAx21701-B-2-B 141 CNAx21847-B-6-B
28 CNAx21649-B-9-B 85 C(CNAx21701-B-4-B 142 CNAx21848-B-9-B
29 CNAx21657-B-5-B 86 CNAx21701-B-7-B 143 CNAx21849-B-9-B
30 CNAx21657-B-27-B 87 CNAx21701-B-8-B 144 CNAx21849-B-11-B
31 CNAx21657-B-28-B 88 CNAx21701-B-10-B 145 CNAx21849-B-24-B
32 CNAx21657-B-29-B 89 CNAx21702-B-2-B 146 CNAx21850-B-1-B
33 CNAx21658-B-13-B 90 CNAx21705-B-2-B 147 CNAx21850-B-4-B
34 CNAx21667-B-4-B 91 CNAx21707-B-9-B 148 CNAx21850-B-7-B
35 CNAx21667-B-6-B 92 CNAx21718-B-9-B 149 CNAx21850-B-9-B
36 CNAx21668-B-1-B 93 CNAx21719-B-1-B 150 CNAx21850-B-12-B
37 CNAx21668-B-3-B 94 CNAx21719-B-6-B 151 CNAx21850-B-14-B
38 CNAx21669-B-2-B 95 CNAx21719-B-11-B 152 CNAx21850-B-19-B
39 CNAx21669-B-7-B 96 CNAx21719-B-16-B 153 CNAx21851-B-8-B
40 CNAx21669-B-10-B 97 CNAx21720-B-1-B 154 CNAx21855-B-11-B



41 CNAx21671-B-3-B 98 CNAx21720-B-7-B 155 CNAx21858-B-6-B
42  CNAx21672-B-4-B 99 C(CNAx21720-B-12-B 156 CNAx21862-B-10-B
43 CNAx21673-B-1-B 100 CNAx21722-B-2-B 157 CNAx21863-B-1-B
44  CNAx21675-B-2-B 101 CNAx21722-B-3-B 158 CNAx21863-B-5-B
45 CNAx21675-B-6-B 102 CNAx21722-B-9-B 159 CNAx21876-B-2-B
46 CNAx21675-B-7-B 103 CNAx21722-B-12-B 160 CNAx21876-B-3-B
47 CNAx21675-B-11-B 104 CNAx21722-B-21-B 161 CNAx21877-B-3-B
48 CNAx21675-B-13-B 105 CNAx21722-B-25-B 162 CNAx21877-B-4-B
49 CNAx21677-B-1-B 106 CNAx21728-B-5-B 163 CNAx21879-B-4-B
50 CNAx21677-B-3-B 107 CNAx21729-B-1-B 164 CNAx21880-B-9-B
51 CNAx21680-B-1-B 108 CNAx21729-B-8-B 165 CNAx21882-B-4-B
52 CNAx21680-B-2-B 109 CNAx21729-B-14-B 166 CNAx21882-B-7-B
53 CNAx21680-B-3-B 110 CNAx21729-B-15-B 167 CNAx21882-B-11-B
54 CNAx21680-B-4-B 111 CNAx21826-B-1-B 168 CNAx21482-B-19-B
55 CNAx21680-B-5-B 112 CNAx21827-B-9-B 169 CNAx21454-B-10-B
56 CNAx21680-B-8-B 113 CNAx21827-B-10-B

57 CNAx21682-B-4-B 114 CNAx21827-B-12-B
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Legenda: Trat = Tratamento.
Fonte: Do autor (2025).

Tabela 2A Progénies do ERF 2023/24 que compdem os 21 clusters formados pelo

agrupamento a partir da matriz de distancia fenotipica obtida pelos BLUPs e a distancia

Euclidiana.
IDENTIFICACAO
DO GRUPO TRATAMENTOS COMPONENTES
1 T1, T103, T115, T119, T139, T165, T167, T58, T60, T71,
T80
T10, T108, T11, T113, T114, T120, T123, T124, T125,

) T128, T130, T141, T154, T156, T161, T162, T164, T168,

T169, T19, T20, T23, T32, T34, T38, T4, T43, T51, T53,

T57,T61, T70, T73, T87
3 T100, T104, T105, T110, T30, T33, T41, T81
4 T101, T91
5 T102, T107, T149, T150, T153, T50, T83, T97, T98
6 T106, T118, T135, T137, T14, T158, T16, T163, T2, T26,
T27, T29, T35, T45, T49, T67, T78, T2
7 T109, T90
8 T111, T116, T126, T132, T134, T138, T140, T142, T146,
T147, T151, T40, T54, T55, T59, T65, T69, T76
9 T112, T122
10 T117, T127, T13, T155, T18, T24, T52, T63, T64, T66, T6S,
T7,T74,7T75, T77,T79, T&9

11 T12,T131, T145, T159, T36, T56, T8
12 T121, T3, T39, T42




T129, T133, T148, T152, T157, T166, T22, T25, T44, T46,

13 T72, T84, T&5

14 T136, T47, T48, T88

15 T143

16 T144, T28, T31, TS5, T6, T62, T86, T9, T94
17 T15,T17,T92, T93, T95

18 T160

19 T21, T37

20 T96

21 T99

Fonte: Do autor (2026).

Tabela 3A: Progénies do ERF 2023/24 que compdem os 21 clusters formados pelo
agrupamento a partir da matriz de distancia genética obtida pela anélise de diversidade
genética através dos 21 SSRs.

IDENTIFICACAO DO

GRUPO TRATAMENTOS COMPONENTES

T1,T23,T24,T29, T32, T34, T37, T49, T52, T57, T67,
1 T69, T70, T84, T95, T98, T102, T109, T116, T125, T127,
T142, T146, T147, T149, T150, T160

T2, T3, Tl16, T27, T51, T54, T73, T82, T83, T87, T93,

2 T100, T107, T110, T122, T124, T139, T148, T156, T161,
T167
3 T4, T21, T39, T45, T132, T169
4 TS, T17, T19, T46, T63, T66, T75, T77, T79, T103, T108,
T112, T114, T115, T129, T145, T154, T155
T6, T9, T11, T22, T25, T28, T30, T31, T40, T41, T4S,
5 T50, T53, T60, T71, T72, T74, T80, T97, T104, T111,
T120, T123, T126, T130, T131, T134, T136, T137, T140,
T143, T159, T163, T165, T166
¢ T7, T12, T18, T36, T42, T62, T65, T68, T121, T133, T138,
T141, T153, T158, T162
: T8, T13, T14, T15, T35, T44, T47, T64, T85, T86, T90,
T91, T92, T94, T118, T144, T152, T164
8 T10
9 T20, T26, T43, T56, TS9, T61, T78, T96, T101, T128
10 T38
11 T55, T105
12 T58
13 T76
14 T81, T99
15 T88
16 T89, T106
17 T113

18 T117
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19 T135
20 T151
21 T157

Fonte: Do autor (2026).

Tabela 4A: Anélise de variancia para as caracteristicas nimero de dias para o florescimento
(NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™) do ERF 2023/24, avaliado
em Lavras (MQG).

P — Valor
GL NDFL Altura de plantas Produtividade de graos
Repeticoes 1 0,7248 0,0948 0,0011

Tratamentos (Ajustados) 168 <0,0001 < 0,0001 < 0,0001

Blocos / Repeti¢oes 24 0,0167 <0,0001 <0,0001
Erro (Intrabloco) 144 - - -
Total 337 - - -

CV (%) 2,21% 14,79% 20,02%

Média 86,74 100,58 5.045,54

Legenda: Codigos de interpretagdo da significancia estatistica: p — valor < 0,001 = “***°; p — valor <
0,01 “***; p — valor < 0,05 = “*’; GL = Graus de liberdade.

Fonte: Do autor (2026).

Tabela 5A: Anélise de variancia para as caracteristicas nimero de dias para o florescimento
(NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™') do ERF 2023/24, avaliado
em Santo Antonio de Goias (GO).

P — Valor
GL NDFL Altura de plantas Produtividade de graos
Repeticoes 1 0,0611 0,0586 0,2811
Tratamentos (Ajustados) 168 <0,0001 <0,0001 < 0,0001
Blocos / Repeticoes 24 0,0136 0,0239 0,0001
Erro (Intrabloco) 144 - - -
Total 337 - - -
CV (%) 10,57% 16,63% 12,44%
Média 76,38 92,17 4.5700

Legenda: Codigos de interpretagdo da significancia estatistica: p — valor < 0,001 = “***°; p — valor <
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0,01 “***; p — valor < 0,05 = “*’; GL = Graus de liberdade.
Fonte: Do autor (2026).

Tabela 6A: Analise de variancia para as caracteristicas numero de dias para o florescimento
(NDFL), altura de plantas (cm) e produtividade de graos (kg. ha™) do ERF 2023/24, avaliado

em Sinop (MT).
P — Valor
GL NDFL Altura de plantas Produtividade de graos
Repeticoes 1 0,2898 0,0004 <0,0001
Tratamentos (Ajustados) 168 <0,0001 <0,0001 <0,0001
Blocos / Repeticoes 24 04523 0,1716 0,0005
Erro (Intrabloco) 144 - - -
Total 337 - - -
CV (%) 7,07% 4,23% 10,64%
Média 68,48 100,45 6.254,71

Legenda: Codigos de interpretagdo da significancia estatistica: p — valor < 0,001 = “***°; p — valor <
0,01 “**’; p — valor < 0,05 = “*’; GL = Graus de liberdade.

Fonte: Do autor (2026).
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Figura 1A: Dendrograma filogenético fenotipico das 169 progénies do ERF 2023/24.

Fonte: Do autor (2026).

Figura 2A: Dendrograma retangular fenotipico das 169 progénies do ERF 2023/24.
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Fonte: Do autor (2026).

Figura 3A: Dendrograma filogenético genético das 166 progénies do ERF 2023/24.

Fonte: Do autor (2026).

Figura 4A: Dendrograma retangular genético das 166 progénies do ERF 2023/24.

Fonte: Do autor (2026).
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