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Variabilidade fenotipica de genotipos de arroz irrigado via analise
multivariadal

Phenotypic variability in genotypes of irrigated rice via multivariate analysis

Eduardo Anibele Streck?*, Gabriel Almeida Aguiar?, Ariano Martins de Magalhdes Junior?, Paulo
Henrique Karling Facchinello? e Ant6nio Costa de Oliveira?

RESUMO - Considerando-se a necessidade de incremento de variabilidade genética dentro dos programas de
melhoramento de arroz irrigado no Brasil, este trabalho objetivou caracterizar fenotipicamente acessos de arroz irrigado
e estimar as suas distancias genéticas com a utilizagdo de analises multivariadas. Foram caracterizados fenotipicamente
92 acessos de arroz irrigado avaliados quanto a 35 descritores morfoldgicos, sendo, 21 caracteres de heranga qualitativa
e 14 caracteres de heranca quantitativa. Os caracteres quantitativos discriminaram via distancias genéticas 0s acessos
em nove grupos distinguiveis entre si, principalmente pela distribuicdo das subespécies indica e japonica. J& para 0s
caracteres qualitativos o dendrograma discriminou cinco grupos distintos, sendo evidenciadas a sele¢éo e utilizagdo de
genoétipos a nivel mundial com arquitetura e padrdes fenotipicos definidos. Logo, evidenciou-se pela caracterizacdo
fenotipica via analise multivariada que os genoétipos cultivados no Rio Grande do Sul demonstraram estreita base
genética. No entanto, existe variabilidade fenotipica para incremento desta base genética e consequente aumento da
probabilidade de obtencéo e selecdo de progénies superiores geneticamente.

Palavras-chaves: Dissimilaridade genética. Segregantes transgressivos. Caracteres fenotipicos.

ABSTRACT - Considering the need for increasing genetic variability in breeding programs of irrigated rice in Brazil,
the aim of this work was to characterise phenotypically accessions of irrigated rice, and estimate genetic distance using
multivariate analysis. Ninety-two accessions of irrigated rice were characterised phenotypically, and evaluated for 35
morphological descriptors, with 21 being characteristics of qualitative inheritance, and 14 quantitative inheritance.
The quantitative characteristics discriminated the accessions into nine groups via genetic distance, distinguished from
each other mainly by distribution of the subspecies indica and japonica. Whereas for the qualitative characteristics,
five different groups were discriminated by dendrogram, demonstrating the global selection and use of genotypes with
defined architecture and phenotypic patterns. From the phenotypic characterisation via multivariate analysis, it soon
became clear that the genotypes grown in the State of Rio Grande do Sul displayed a narrow genetic base. However, the
phenotypic variability exists for increasing this genetic base, with a consequent increase in the probability of acquiring
and selecting genetically superior progeny.
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INTRODUCAO

O uso de recursos genéticos de arroz disponiveis
em bancos de germoplasma é uma estratégia importante
para a incorporacdo de variabilidade genética em
programas de melhoramento genético, o que pode
potencialmente gerar novas cultivares com base
genética ampliada. Ademais, permite a obtencdo de
novas combinagdes alélicas, sendo Uteis aos melhoristas
(MCCOUCH, 2004).

E de fundamental importancia que o melhorista
conheca bem o germoplasma disponivel, tanto em
relagdo ao desempenho individual dos diferentes tipos
agrondmicos, como também a respeito da capacidade
de combinacdo e a variabilidade genética existente
(distancia genética). A estimativa de distancia genética
entre os genotipos € apontada como uma forma de prever
esta variabilidade genética (HOSAN et al., 2010) e,
acompanhada pela utilizacdo de estatisticas multivariadas,
tem-se revelado promissora pela possibilidade de sintetizar
diversas varidveis em apenas um agrupamento. Entre
as principais técnicas multivariadas empregadas como
critério para escolha de genitores estdo as medidas de
distancia genética com base em caracteres fenotipicos.

Entretanto, aliado aos estudos de distancia também
€ necessario que os genotipos destinados a hibridagdes
associem elevado desempenho individual e aspectos de
adaptabilidade e estabilidade para produtividade nos
caracteres de interesse. Atendidos estes requisitos, existe
grandepossibilidadedeselecdodegendtipostransgressivos,
visto que, gendtipos com elevada produtividade, porém
distantes geneticamente, podem apresentar alelos distintos
controlando o carater e expressando elevada capacidade
de combinagéo.

O emprego de caracteres morfoldgicos em
estudos de distancia genética é um dos procedimentos
mais utilizados pelos melhoristas de plantas, pois estas
informagdes sdo continuamente obtidas nos testes para
caracterizacao e avaliacdo da adaptabilidade, estabilidade
e potencial de produtividade. Exemplos de eficiéncia na
utilizacdo de técnicas multivariadas foram encontrados em
experimentacdes de culturas como algoddo (MENEZES
et al., 2008), aveia (VIEIRA; CARVALHO; OLIVEIRA,
2005), feijdo (CEOLIN et al., 2007), milho (COIMBRA et
al., 2010), trigo (BERTAN et al., 2009) e arroz (AREIAS
et al., 2006; BENITEZ et al., 2011; MARTINS et al.,
2005; SILVA et al., 2011; VANNIARAJAN; VINOD;
PEREIRA, 2012).

Dentre 0s procedimentos estatisticos mais
utilizados na estimativa da distancia genética com base
em caracteres fenotipicos esta a distancia generalizada
de Mahalanobis D? e a distancia Euclidiana (CRUZ;

REGAZI; CARNEIRO, 2012), sendo que a primeira
oferece vantagem por levar em consideracdo o efeito
do ambiente e a possibilidade de correlacdo entre os
caracteres, porém, necessita de ensaios experimentais
com repeticBes. A partir destas metodologias de calculos
da distancias genéticas, tém sido reproduzidas variag@es
de modelos matematicos que estimam formas variadas
na representacdo do grau de coincidéncia com que 0s
distintos pares de genétipos apresentam no conjunto de
variaveis mensuradas em um experimento. Estando o
pesquisador de posse das estimativas de distancia entre
cada par de gendtipos estudado, os dados sdo apresentados
em uma matriz simétrica, a partir desta, a visualizagao
e interpretacdo das distancias pode ser facilitada pela
utilizacdo de um método de agrupamento e/ou dispersao
grafica.

Neste contexto e, considerando-se a estreita base
genética das cultivares elites de arroz irrigado utilizadas
no Brasil, existe uma necessidade de incremento de
variabilidade genética dentro destes programas. Logo,
este trabalho objetivou avaliar acessos de arroz irrigado
quanto aos caracteres morfoldgicos e estimar as suas
distncias genéticas para discriminacdo de acessos
com a utilizagdo de analises multivariadas.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido no campo experimental
da Estagdo de Terras Baixas da Embrapa Clima Temperado
em Capdo do Ledo no estado do Rio Grande do Sul, nas
safras 2012/2013 e 2013/2014. A experimentacdo foi
implementada sob delineamento de blocos casualizados,
sendo as parcelas compostas por seis fileiras de 5 m de
comprimento comespacamentode 0,17 mentre linhas. Area
Gtil da parcela foi constituida por 4 m centrais das quatro
fileiras internas, de modo a, excluir algum efeito incidente
sobre a bordadura. A densidade de semeadura utilizada foi
de 100 kg ha, utilizando-se uma semeadora mecénica de
parcelas, sob sistema de plantio direto. A adubac&o de base
foi de 300 kg ha' de NPK (férmula 05-20-20) e 90 kg ha!
de nitrogénio, na forma de ureia, aplicado 50% da dose
no estadio V4 (inicio do perfilhamento) e o restante no
estadio R1 (diferenciacdo do promdrdio floral). Utilizou-
se o sistema de irrigagdo por inundacgdo permanente até R9
(estadio final de maturagdo dos gen6tipos).

Foram empregados neste estudo 92 acessos do
banco ativo de germoplasma de arroz da Embrapa Clima
Temperado (Tabela 1), sendo avaliadas 10 plantas de cada
gendtipo diante de 35 descritores morfoldgicos, sendo,
21 caracteres de heranca qualitativa e 14 caracteres de
heranca quantitativa.
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Os caracteres quantitativos analisados foram:
altura de plantas (Alt) (cm), comprimento do colmo
(CCol) (cm), espessura do colmo (EC) (mm),
comprimento de panicula (CP) (cm), dias até a floracédo
(DAF), ciclo cultural (Cic) (dias), massa de panicula
(MP) (g), namero de gréos por panicula (NGP), nimero
de espiguetas estéreis (NEE), massa de mil gréos
(MMG) (g), comprimento da cariopse (CC) (mm),
largura da cariopse (LC) (mm), espessura da cariopse
(EC) (mm), relacdo entre comprimento e largura da
cariopse (RCLC).

Os caracteres qualitativos foram avaliados
mediante classes fenotipicas sendo: cor da folha (CF)
(1-verde claro, 2-verde, 3-verde escuro, 4-plrpura na
ponta, 5-pUrpura na margem, 6-pUrpura, 7-pUrpura na
bainha), pubescéncia da folha (PF) (1-ausente, 2-escassa,
3-média, 4-forte), coloragdo da auricula (CAu) (1-verde
claro, 2-parpura), coloragdo da ligula (CL) (1-incolor a
verde, 2-pUrpura), angulo da folha bandeira (AFB) (1-
ereto, 2-intermediario, 3-horizontal, 4-decumbente),
angulo dos perfilnos (AP) (1-ereto, 2-intermediério,
3-aberto), coloragdo do internddio (CI) (1-verde claro,

Tabela 1 - Acessos de arroz irrigado caracterizados fenotipicamente com as respectivas origens

N° Genotipo Origem N° Genotipo Origem N° Genotipo Origem
1 BRS Bojuru Brasil 32 Originario cinese China 63 Nourin Mochi Japéo
2 BRS Pampa Brasil 33 Ostiglia Franca 64 Oro Chile
3 BRS Queréncia Brasil 34 Ranghino Franca 65  Tomoe Mochi Japdo
4 INTAPUITACL Argentina 35 Sirio CL Franca 66 Tegumento Preto Desconhecida
5 Jasmine Tailandia 36 Thaibonnet Itdlia 67 BRA 050106 Brasil
6 Jasmine 85 Tailandia 37 Vialone nano Itdlia 68 BRA 02103 Brasil
7 BRS AG Brasil 38 Nippombare Japdo 69 ABO08127 Brasil
8 BRA 051108 Brasil 39 Yin Lu 30 China 70 AB08134 Brasil
9 BRS 358 Brasil 40 Mogi Chile 71 GZ944-5-2-2 Egito
10  ArrozAustral  Desconhecida 41 Selénio Italia. 72  BASMATI 370 Paquistéo
11 Aurelia Franca 42 Ambar Chile 73 SC 607 Brasil
12 Ringo Miara-AC Franca 43 BRA 050058 Brasil 74 SC 608 Brasil
13 K 1952 Thai-Z Franca 44 BRA 050081 Brasil 75 Carolina EUA
14 Arelate Franca 45 BRA 050151 Brasil 76 IRCTN - HS-279 Filipinas
15 Ruille Franca 46 BRA 050166 Brasil 77 Amaroo Awustralia
16 Saturo Franca 47 Diamante Chile 78 Bluebelle EUA
17 Gladio Italia 48 IRCTN-86014  Filipinas 79 BRIRGA409 Brasil
18 Soulanet Franca 49 IRCTN-China1039 Filipinas 80 BRS 7 ‘“Taim’ Brasil
19 Sambuc Franca 50 IRCTN-HSC16 Filipinas 81  BRS Alvorada Brasil
20 Sousixe Franca 51 IRCTN-IR 80730 Filipinas 82 BRS Aroma Brasil
21 Arborio Italia 52 IRCTN-K 3006 Filipinas 83 BRS Atalanta Brasil
22 Artiglio Italia 53 IRCTN - Skau-23  Filipinas 84 BRS Firmeza Brasil
23 Baldo Italia 54 IRCTN - Skau-337 Filipinas 85  BRS Formoso Brasil
24 Balilla Italia 55 IRCTN - Skuat-27 Filipinas 86  BRS Fronteira Brasil
25 Bentone Franca 56 Tatsumi Mochi Japdo 87 BRS SCS 113 Brasil
26 Carnaroli Italia 57 LTB 07010 Brasil 88 BRS Tropical Brasil
27 Centauro Italia 58 LTB 07011 Brasil 89 Epagri 106 Brasil
28 Creso Italia 59 LTB 07013 Brasil 90 1AS 12-9 Formosa Brasil
29 Flipper Italia 60 LTB 07014 Brasil 91 IRGA 417 Brasil
30 Amarelo Desconhecida 61 LTB 07016 Brasil 92 IRGA 421 Brasil
31 Loto Italia 62 LTB 07017 Brasil
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2-dourado, 3-estrias parpuras, 4-parpura), coloracao
de antocianina (CAn) (l-ausente, 2-fraca, 3-média, 4-
forte, 5-muito forte), tipo de panicula (TP) (1-compacta,
2-intermedidria, 3-aberta), exsercdo da panicula (EP)
(1-completa, 2-média, 3-justa), arista (Ar) (1-presente,
2-ausente), pubescéncia das glumelas (PGI) (1-ausente,
2-fraca, 3-média, 4-forte, 5-muito forte), coloracdo do
apiculo na floragdo (CAF) (1-branca, 2-verde, 3-amarela,
4-marrom, 5-vermelho, 6-plrpura, 7-preta), coloracdo
do apiculo na maturacdo (CAM) (1-branca, 2-verde, 3-
amarela, 4-marrom, 5-vermelho, 6-pUrpura, 7-preta),
cor das glumelas (CGI) (1-amarelo palha, 2-dourada,
3-manchas marrons, 4-estrias marrons, 5-marrom, 6-
avermelhada, 7-manchas purpuras, 8-estrias purpuras,
9-plrpura, 10-preta), cor das glumas estéreis (CGE) (1-
palha, 2-dourada, 3-vermelha, 4-parpura), degrane (Deg)
(1-fé&cil, 2-intermediério, 3-facil), forma da cariopse (FC)
(1-arredondada, 2-semi-arredondada, 3-meio-alongada,
4-alongada, 5-muito-alongada), coloracdo da cariopse
(CCar) (1-branca, 2-pardo-clara, 3-parda, 4-vermelha, 5-
purpura), comprimento da folha bandeira (CFB) (1-muito
curta, 2-curta, 3-média, 4-longa, 5-muito longa), largura
da folha bandeira (LFB) (1-estreita, 2-média, 3-larga, 4-
muito larga).

Os caracteres de heranga genética quantitativa
obtidos foram submetidos & anélise estatistica de variancia
univariada. Apos, os dados passaram por analises
multivariadas, em que, primeiramente foram obtidas as
medidas de dissimilaridade pela distancia generalizada
de Mahalanobis (MAHALANOBIS, 1936) estimada por
Equacéo 1:

[X X, ]-S-1[X ~X] )

onde: a distancia de Mahalanobis entre os individuos “a”
e “b”; X_ € o vetor de caracteres do individuo “a”; X, €
o0 vetor de caracteres do individuo “b”; “S” é a matriz de
variancia amostral da populacgéo.

Com base nas matrizes de distancias genéticas
geradas, foi construido o dendrograma, utilizando
0 método de agrupamento das médias das distancias
(UPGMA). Para a estimativa do ajuste entre a matriz de
dissimilaridade e o dendrograma gerado foi calculado
o coeficiente de correlacdo cofenética (CCC) (SOKAL;
ROHLF, 1962), obtida por Equacéo 2:

Cov(F,C)
C=—7"—7"= 2)
e
WV(F(C)
sendo, F = matriz fenética; C = matriz cofenética.

Para os dados qualitativos avaliados adotou-se
uma medida de dissimilaridade Gnica para todos os tipos
de carater, mas que apresentaram mesmo intervalo de
definigdo. Para isto Gower (1971) propds um coeficiente

geral de similaridade que é aplicavel simultaneamente aos
varios tipos de caracteres. Assim, foram obtidos valores
de similaridade, para o par de individuos i e i’, para
cada par de caracteres, denotado por S, de forma que a
similaridade entre i e i’ seja dada por Equacéo 3:

P
S - Zk:l Wijk X Sijk )
ijk P
Zk:l VK‘J"C

sendo, K = nimero de caracteres (k = 1, 2,..., p); i e j = dois
individuos que representem o acesso; W, = peso dado a
comparagao ijk, atribuindo valor 1 para comparagdes validas e
valor 0 para comparagdes invalidas (quando o valor do carater
esta ausente em um ou ambos individuos); S, = contribuicao
do cardter k na similaridade entre os individuos i e j, com
valores entre 0 e 1. Para um caréter qualitativo (nominal), se 0
valor do carater k € 0 mesmo para ambos os individuos, i e j,
entdo S, =1, caso contrario, € igual a 0.

A partir da matriz de similaridade, obteve-se a
matriz de dissimilaridade, na qual alocou-se 0s acessos
em grupos de modo hierarquico, pela ligagdo média
entre grupo (UPGMA), verificando-se o coeficiente de
correlagdo cofenética.

Para detectar as inter-relagdes entre as matrizes
de dissimilaridade e seus respectivos dendrogramas
obtidos, foram estimadas as correlagdes entre os pares
de matrizes de ordem qualitativa e quantitativa dos
conjuntos de dados utilizando o teste de correlagdo de
matrizes de Mantel, com 10000 simula¢des (MANTEL,
1967) e significancia testada pelo teste t.

Os procedimentos estatisticos foram processados
através do aplicativo computacional em genética e
estatistica, GENES (CRUZ, 2013).

RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise de variancia univariada dos caracteres
quantitativos (Tabela 2) demonstrou haver diferenga
significativa a 1% de probabilidade pelo teste F, para
todos os 14 caracteres quantitativos analisados neste
grupo de acessos, apresentando coeficientes de variagco
entre 1,88% para o carater espessura do colmo e 20,71%
para o carater nimero de espiguetas estéreis por panicula.
De imediato, isto indica a presenca de variabilidade
genética entre os distintos acessos avaliados e possibilita
a inclusdo dos referidos caracteres nos estudos de
distancia genética.

A contribuicdo  relativa dos  caracteres
quantitativos para dissimilaridade genética dos acessos
de arroz (Figura 1) pelas distancias generalizadas de
Mahalanobis segundo Singh (1981), demonstrou que 0s
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Tabela 2 - Resumo da andlise de variancia dos caracteres quantitativos de 92 acessos de arroz irrigado

Quadrados Médios

FV (GL) -

Alt Ccol EC CP DAF Cic PP NGP NEE MMG CcC LC EC RCLC
Ano (1) 169,88 134,61 0,12 1,16 186,61 376,78 0,19 3.066,86 180,22 19,68 0,07 0,17 0,04 0.00
Trat (91) 5412** 502,0** 04** 288** 4195** 3786** 21** 15293** 3333** 552** 18** 04** 01* 1.1**
Res (91) 26,26 26,46 0,00 1,13 10,30 13,27 0,11 244,32 24,90 2,82 0,04 0,01 0,00 0.02
Média 96,22 74,74 3,58 21,40 86,03 118,24 3,07 97,87 24,10 28,17 6,67 2,70 1.96 2.59
CV (%) 533 6,88 1,88 4,96 3,73 3,08 10,95 15,97 20,71 5,97 4,48 3,04 3,13 5.16

**_ significativo a 1% pelo teste F

Figura 1 - Contribuicdo relativa dos caracteres quantitativos
para dissimilaridade genética de 92 acessos de arroz
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Alt - altura de plantas; CCol - comprimento do colmo; EC - espessura
do colmo; CP - comprimento de panicula; DAF - dias até a floragdo;
Cic - ciclo cultural; MP - massa de panicula; NGP - nimero de gréos
por panicula; NEE - ndmero de espiguetas estéreis; MMG - massa de
mil gréos; CC - comprimento da cariopse; LC - largura da cariopse; EC
- espessura da cariopse; RCLC - relagdo entre comprimento e largura da
cariopse

caracteres dias da emergéncia a floragao, espessura do
colmo e comprimento da cariopse, foram os que mais
discriminaram o grupo de acessos analisados, com 21,54;
18,34 e 14,91%, respectivamente. Estes trés caracteres
demonstraram uma contribuicdo superior a 50% para
a discriminacdo destes acessos. Os demais caracteres
obtiveram contribuicdo significativa, no entanto, com
menor magnitude. Isto € decorrente principalmente,
pela diferenciacdo evidenciada neste grupo de acessos

avaliados com representantes das duas distintas
subespécies de Oryza sativa: indica e japonica.
O dendrograma obtido pelas distancias

generalizadas de Mahalanobis (Figura 2) estabeleceu
nove grupos distinguiveis entre si quanto as distancias
genéticas presentes, a partir da contribuicdo relativa
dos caracteres avaliados. O coeficiente de correlagdo
cofenética foi de 0,7392 sendo maior que 0,7 preconizado
para adequacdo do método de agrupamento. Pode-se
observar que os acessos foram agrupados principalmente

Rev. Ciénc. Agron., v. 48,n. 1,

pelas suas respectivas subespécies (indica e japonica). Os
caracteres associados & cariopse (comprimento, largura
e espessura) contribuiram com aproximadamente 25%
na discriminacdo dos acessos via andlise de contribuicao
relativa de Singh (Figura 1). Estas diferencas decorrem da
historia natural das populacées, bem como pelo sistema de
reproducdo. Visando compreender a estrutura genética e
interpretar a evolucao das relagbes entre os grupos, Garris
et al. (2005) avaliaram 234 acessos de arroz que foram
genotipados com 169 marcadores microssatélites (SSRs).
Detectaram que as diferengas entre as subespécies sao
comumente explicadas por suas histdrias demogréficas
contrastantes.

O Grupo | foi formado por 57 acessos pertencentes
a subespécie indica, que apresentam grdos longos e
finos, caracteristicos da maioria das cultivares lancadas
atualmente, definidospelospadrdesde preferéncianacional.
Isso pode ser evidenciado pela inclusdo nesse grupo das
cultivares e linhagens do programa de melhoramento
da Embrapa, exceto a BRS Queréncia e BRS Firmeza,
que foram originadas de cruzamentos multiplos, assim,
demonstrando suas maiores variabilidades genéticas
existentes. Logo, demonstra a diminuta variabilidade
existente entre a maioria dos genotipos cultivados,
decorrente do processo de selecao de caracteres importantes
para a sobrevivéncia da populacdo nas condi¢des em que
esta sendo trabalhada. Segundo Rangel, Guimardes e
Neves (1996), apenas seis ancestrais contribuem com 86%
dos genes das variedades mais plantadas no Rio Grande
do Sul. Isto resulta no chamado “efeito de afunilamento”
em termos de diversidade genética, ou seja, a partir de
um “background” genético bastante rico, alguns grupos
de genes de interesse vao sendo mantidos na populagéo
e outros eliminados (MAGALHAES JUNIOR, 2007).
Este estreitamento do pool genético de cultivares tornam
as culturas vulnerdveis tanto a estresses bidticos e
abidticos, assim, prejudicando ganhos genéticos futuros
significativos (BRESEGHELLO; COELHO, 2013). A
descoberta do gene sd-1, responsavel pelo porte baixo
(semiando) em arroz é o maior exemplo de utilizacdo de
uma mesma fonte genética, representada pela variedade
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Figura 2 - Dendrograma obtido a partir das distancias generalizadas de Mahalanobis quanto aos caracteres quantitativos de 92 acessos
de arroz, pelo método de Ligacdo Média entre Grupo (UPGMA). a) Medida de similaridade média entre grupo = 500,036

LTE 07010

] 160.2 320.4 480.6 640.8

indica Tropical IR8, selecionada do cruzamento entre Peta
e a variedade Dee-geo-woo-gen. A inclusdo deste carater
nas cultivares de arroz provocou a denominada revolucdo
verde no arroz. Esta nova arquitetura de planta permitiu
elevar o potencial de produtividade do arroz, com os
lancamentos das cultivares BR IRGA 409 e BR IRGA
410, no Rio Grande do Sul.

Os demais grupos, em sua maioria, contemplaram
0S acessos constituintes da subespécie japbnica, que
apresentam o tipo de grdo mais arredondado, incluindo o
gend6tipo Nipponbare conhecido mundialmente por esta
caracteristica, cujo genoma foi completamente descrito
(INTERNATIONAL RICE GENOME SEQUENCING

B01 961.2 1121.4 1281.6 1441.8 1602.0

PROJECT, 2005). Além disso, destaca-se que a maioria
dos acessos italianos, bem como os demais de grdo
intermediario, encontram-se neste grupo, explicado pelo
fato de seu consumo ser realizado na forma de “risoto”,
caracteristico dos gendétipos Arbério e Carnaroli que
sd0 0s mais conhecidos quanto a esse carater. A cultivar
BRS AG “Gigante”, que foi registrada recentemente no
Brasil, apresentou elevada distancia genética em relagao
aos demais acessos, principalmente pelos caracteres
intrinsecos ao tipo de grdo e a arquitetura de planta.
Sendo que, apresenta colmos bem robustos e massa de mil
grdos entorno de 55,99 g (dobro da maioria das cultivares
tradicionais), pois apresenta tamanho de grdo bastante
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evidenciado (Comprimento cariopse = 7,88 mm e largura
cariopse = 3,86 mm). Além disso, sua constituicdo genética
do gréo a tornauma excelente op¢ao para uso naalimentagao
animal e/ou como matéria prima para a producao de energia
renovavel, como por exemplo a produgéo de etanol.

Os caracteres qualitativos avaliados na
caracterizacdo demonstraram existéncia de variabilidade
para este grupo de acessos, podendo discriminé-los
fenotipicamente, em que os acessos estudados revelaram
diferencas para a maioria dos caracteres de arroz, exceto
para o angulo dos perfilhos (AP) que ndo foi observado a
presenca de classes fenotipicas distintas. Esse fendbmeno
de representacdo de todos os acessos com angulo ereto
é decorrente do fato de ser um caréter selecionado desde
0 processo de domesticacdo, por estar muito relacionada
ao acamamento de plantas, bem como pela introgressédo
do gene sd-1 (semiando) oriundo da cultivar IR8 nas
cultivares desenvolvidas pos revolugao verde. Além disso,

plantas com colmos e folhas eretas podem ser semeadas
em espacamentos menores, com o intuito de aumentar
a densidade populacional, assim contribuindo para a
reducdo da interferéncia de plantas daninhas na cultura
(JAKELAITIS et al., 2009).

Conforme pode-se observar no dendrograma da
Figura 3, discriminou-se a um nivel de similaridade média
de 0,4849 cinco grupos distintos, sendo que, apenas o
primeiro grupo associou 87 acessos. Isto evidencia a
sele¢do e utilizacdo de gendtipos a nivel mundial com
arquitetura e padrdes fenotipicos definidos para a obtengéo
da maxima atividade fisioldgica e expressdo genética de
cada gendtipo. A substituicdo de plantas de porte alto,
baixo perfilhamento, folhas longas e decumbentes, por
cultivares de porte baixo, altamente perfilhadoras, com
folhas curtas e eretas, foram as mudancas de elevado
impacto no potencial de producdo da cultura. Evans,
Visperas e Vergara (1984), indicam que ndo ocorreram

Figura 3 - Dendrograma obtido a partir da matriz de dissimilaridade através dos caracteres qualitativos de 92 acessos de arroz, pelo
método de Ligacdo Média entre Grupo (UPGMA). a) Medida de similaridade média entre grupo = 0,4849
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alteragdes nas taxas de crescimento ou de fotossintese da
cultura, em paralelo com o evidente aumento do indice
de colheita e da produtividade, sendo estes beneficios
decorrentes basicamente da maior absor¢do de luz através
da copa, derivada de folhas mais eretas.

Os demais quatro grupos contemplaram acessos
com as maiores distancias genéticas entre grupo, em
que: o genotipo SC 607, que apresenta como principais
caracteristicas fenotipica distinguiveis a presenca de
pigmentacao de antocianina e coloracao de pericarpo preto;
0s gendtipos Arbdrio e Carnaroli, que séo de origem italiana
bastante conhecidos pelos seus cultivos, apresentando
significativa presenca de pigmentacao de antocianina nos
nos e internddios do colmo, além de apresentarem glumas
de coloragdo distinta do tradicional (manchas marrons em
porcdes da palea e lema); o gendtipo Vialone Nano que é
um dos mais distantes dos demais tanto fenotipicamente
quanto aos caracteres agrondémicos, por apresentar elevada
pigmentacdo de antocianina nas folhas, colmo, glumas,
além de, apresentar cariopse com dimensdes maiores e com
baixa amilose; e, 0 gen6tipo Tegumento Preto que como o
SC 607, apresenta pericarpo de coloragdo preta.

Os agrupamentos da Figura 2 e Figura 3, fornecem
parametros muito importantes para ajustes na conducao
dos programas de melhoramento. Pode-se observar a
restrita base genética da grande parte das cultivares de
arroz irrigado utilizadas. Adorian (2010) agrupou o0s
acessos de arroz de terras altas pelo maior nimero de
caracteres semelhantes, assim, com o aumento do grau
de similaridade o nimero de acessos e a variabilidade
dentro do grupo diminuiu. Rajendran (2012) estudou
hibridos de arroz por meio da caracterizacdo genotipica
com microssatélites (SSR) e verificou baixa variabilidade
genética. Esse autor sugeriu ainda o uso de maior
quantidade de acessos do germoplasma desta espécie, a
fim de ampliar a base genética e maximizar a heterose.
Logo, torna-se de fundamental importancia o incremento
de variabilidade dentro dos programas de melhoramento
de forma a evitar que encadeamentos de limitagdo da
base genética, que tornam a cultura mais vulneravel
agronomicamente.

As correlagdes entre os pares de matrizes de
ordem qualitativa e quantitativa dos conjuntos de dados
(Figura 4) apresentou valor de correlacao significativa
(0,3336) tanto pelo teste t como de Mantel. No
entanto, esta correlacdo foi de baixa magnitude,
logo, a variabilidade a partir do conjunto de dados
qualitativos ndo pode ser extrapolada para o conjunto
de dados de natureza quantitativa. A partir disso, pode-
se condicionar que o agrupamento destas matrizes nao
fornece parametros favoraveis ao processo de selecdo
pelos melhoristas. Visto que, obtém-se uma matriz
desbalanceada e com baixa inter-relagcdo direta entre

os caracteres qualitativos e quantitativos, mascarando,
desta forma, a anélise em nivel de interesse agronémico
e de processo de melhoramento. A significancia de
valores de correlacdo de baixa magnitude deve-se
ao elevado nimero de graus de liberdade para testar
os valores de correlagdo pelo teste t e ao elevado
numero de observacdes comparadas nas matrizes de
dissimilaridade para o teste Z de Mantel.

Figura 4 - Grafico de correlagdo entre as matrizes qualitativa
e quantitativa de distancia genética utilizadas na caracterizagdo
fenotipica de 92 acessos de arroz irrigado
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CONCLUSOES

1.Existe variabilidade fenotipica entre os acessos de
arroz analisados, no entanto, os genotipos cultivados
no Rio Grande do Sul demonstraram estreita base
genética;

2.As andlises multivariadas constituem uma ferramenta
de alta fundamentacao para auxiliar na caracterizacao
de acessos de arroz irrigado;

3.0s descritores apresentaram-se adequados para a
caracterizacdo dos acessos de arroz irrigado, mesmo
existindo alguns caracteres qualitativos que contemplam
interpretacdes subjetivas.
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