
/ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Orientador: 
Prof. Dr. Claudio Brondani 

UNIVERSIDADE FEDERAL DE GOIÁS 
ESCOLA DE AGRONOMIA 

PROGRAMA DE PÓS-GRADUAÇÃO EM GENÉTICA E 
MELHORAMENTO DE PLANTAS 

MAPEAMENTO DE QTL PARA CARACTERES 
DE IMPORTÂNCIA AGRONÔMICA EM ARROZ 

NO CRUZAMENTO Araguaia x Maninjau 

JÉSSICA FERNANDA FERREIRA DOS SANTOS 

 

 

Setembro – 2020 
 

 

Goiânia - GO 
Brasil 

 

 

 



2 

 

 

 



3 

JÉSSICA FERNANDA FERREIRA DOS SANTOS 

 

 

 

 

 

 

MAPEAMENTO DE QTL PARA CARACTERES DE IMPORTÂNCIA 

AGRONÔMICA EM ARROZ NO CRUZAMENTO Araguaia x Maninjau 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Goiânia, GO - Brasil. 

2020 

Orientador:  

Prof. Dr. Claudio Brondani 

 

Dissertação apresentada ao Programa de Pós-

Graduação em Genética e Melhoramento de Plantas, da 

Universidade Federal de Goiás, como requisito para 

obtenção do título de mestra em Genética e 

Melhoramento de Plantas. 



4 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



5 

 

 



6 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Dedico este trabalho aos meus Pais, Luzia 

Ferreira dos Santos e João Pereira dos Santos.  

A minha avó Maria Virgulina de Andrade (in 

memoriam). Aos meus irmãos, Joselma 

Ferreira dos Santos e Joelson Ferreira dos 

Santos. A minha cunhada Marcivânia Feitosa, 

sobrinhos, afilhados e amigos. Ao meu amor e 

família de coração, por todo apoio, 

compreensão, carinho e amor nessa trajetória. 

Expresso aqui meu eterno amor e gratidão a 

vocês. Nada disso teria sentido se vocês não 

existissem na minha vida. 



7 

 

AGRADECIMENTOS 

 

Agradeço primeiramente a Deus, por me fortalecer, guiar e tornar possível mais uma 

vitória na minha vida. 

Agradeço aos meus pais, por serem minha força e inspiração, por todo amor, incentivo, 

força, paciência e apoio e compreensão em todos os momentos, em todas as minhas 

escolhas. 

Agradeço aos meus irmãos e cunhada, pelo papel tão importante que assumiram na minha 

vida, além de amigos, pais, quando os meus não puderam estar por perto. 

Agradeço aos meus amigos, em especial Antônia Sousa, Raimundo Nonato, Laís 

Neri, Lucas Costa, Camila Ribeiro, Clara Beatriz, Lucas Lima, Lucas Torres, Gabriela 

Moraes, Leandra Magalhães, Mayara Rodrigues, Jéfté e Juliana, pelo companheirismo e 

apoio nos momentos em que mais precisei. Sem eles não teria chegado até aqui. 

Agradeço ao Leonardo Ribeiro e a sua família por terem me acolhido, estado ao meu lado, 

pelos conselhos e apoio. 

Agradeço ao meu orientador, Dr. Claudio Brondani, pela oportunidade, confiança, 

orientação, ensinamentos, paciência e apoio. 

Agradeço a Felipe Antônio, Rodrigo Oliveira, Mariana Rodrigues, Daniany Adorno, Paula 

Valdisser, Tereza Borba, Rosana Vianello e João Antônio, que foram imprescindíveis para 

a realização desse trabalho. 

Agradeço a Embrapa Arroz e Feijão e a CAPES, pelas dependências e financiamento que 

possibilitaram o desenvolvimento desse trabalho.   

Agradeço a Universidade Federal de Goiás, pela oportunidade de aprimoramento da minha 

formação acadêmica. E a todos os professores do programa pelos conhecimentos 

adquiridos. 

 

 

 

 

 

 

 



8 

SUMÁRIO 

 

 

RESUMO...................................................................................................................... 10 

ABSTRACT ................................................................................................................      11   

1 INTRODUÇÃO .......................................................................................................                                                                                                         12 

  

2 REVISÃO DE LITERATURA ............................................................................... 15 

2.1 A CULTURA DO ARROZ .................................................................................... 15 

2.1.2 Importância, produção e consumo ................................................................... 15 

2.1.3 O Gênero Oryza .................................................................................................. 16 

2.1.3.1 Diversidade genética do gênero Oryza...............................................................  16 

2.2 GENOMA DO ARROZ..........................................................................................    17 

2.3 CARACTERES RELACIONADOS À PRODUTIVIDADE ................................ 18 

2.4 GENÓTIPO X AMBIENTE ................................................................................... 19 

2.5 MAPEAMENTO DE QTL ..................................................................................... 21 

2.5.1 Populações utilizadas no mapeamento de QTL .............................................. 23 

2.5.2 Análise de QTL................................................................................................... 24 

2.5.3 Marcadores moleculares.......................................................................................  26 

  

3 MATERIAL E MÉTODOS .................................................................................... 29 

3.1 ANÁLISES FENOTÍPICAS .................................................................................. 29 

3.1.1 Desenvolvimento da População ........................................................................ 

3.1.2 Experimento de Campo .................................................................................... 

29 

30 

3.1.3 Avaliação Fenotípica da População.................................................................. 31 

3.1.4 Análises Estatísticas Fenotípica...................................................................... 31 

3.2 ANÁLISES GENOTÍPICAS ...............................................................................     34 

3.2.1 Extração de DNA e Genotipagem  ...................................................................     34 

3.2.2 Análise Estatística Genotípica .......................................................................... 35 

3.2.2.1 Filtragem dos dados e Mapa de Ligação...........................................................     35 

3.2.2.2 Análise de QTL ................................................................................................     35 

3.2.2.3 Desequilíbrio de ligação (DL) e blocos haplótipos ..........................................     35 



9 

3.2.2.4 Perfil Genotípico ........................................................................................... 36 

3.3 ANOTAÇÃO DOS GENES ................................................................................... 36 

  

4 RESULTADOS  ....................................................................................................... 37 

4.1. ANÁLISES FENOTÍPICAS ................................................................................. 37 

4.1.2 Estimativa dos componentes de variância e parâmetros genéticos ............... 37 

4.1.3 Identificação das RILs com melhor desempenho ........................................... 40 

4.2. ANÁLISE GENOTÍPICA ................................................................................. 45 

4.2.1 Genotipagem, filtragem dos dados e mapa de ligação ................................... 45 

4.2.2 Desequilíbrio de Ligação ................................................................................... 

4.2.3 Análise de QTL .................................................................................................. 

46 

46 

4.2.4 Blocos haplotípicos e anotação dos genes ...................................................... 59 

 

5 DISCUSSÃO ............................................................................................................ 

 

    66 

5.1 EXPERIMENTOS DE CAMPO............................................................................. 66 

5.2 ANÁLISE GENOTÍPICAS E MAPEAMANTO DE QTLs...................................     68 

  

6 CONCLUSÕES ........................................................................................................     75 

  

7 REFERÊNCIAS ......................................................................................................     76 

APÊNDICES ...............................................................................................................    104 

  

  

  

 

 

 

 

 



10 

RESUMO 

SANTOS, J. F.F. MAPEAMENTO DE QTL PARA CARACTERES DE 

IMPORTÂNCIA AGRONÔMICA EM ARROZ NO CRUZAMENTO Araguaia x 

Maninjau. 2020. 124 f. Mestrado (Mestrado em Genética e Melhoramento de Plantas) – 

Escola de Agronomia, Universidade Federal de Goiás, Goiânia, 2020. 

 

A produtividade das principais culturas alimentares não será suficiente para 

atender às demandas previstas por alimentos. O arroz (Oryza sativa L.) é o principal alimento 

de grande parte da população mundial, e o incremento de sua produtividade tem sido um dos 

principais objetivos dos programas de melhoramento no mundo, com intuito de desenvolver 

cultivares de arroz com maior potencial produtivo e estabilidade da produção do que as 

disponíveis hoje. Estudos de adaptabilidade e estabilidade, juntamente com o mapeamento 

de QTL (Quantitative Trait Loci) visando a descoberta de marcadores para seleção assistida, 

podem impulsionar a obtenção de cultivares comerciais que atendam a demanda de produção 

de grão do arroz. Esse trabalho objetivou identificar: 1) linhas puras recombinantes (RILs) 

produtivas, baixas e precoces com maior adaptabilidade e estabilidade, e 2) QTLs 

relacionados a caracteres agronômicos de importância em uma população de RILs provinda 

do cruzamento inter-subespecífico Araguaia x Maninjau. Foi realizada a análise de 

adaptabilidade e estabilidade em dois locais (Boa Vista – RR e Goianira – GO) para obtenção 

de dados fenotípicos de quatro caracteres agronômicos e para identificação de linhagens 

superiores. As RILs e os genitores foram genotipados pela metodologia DArTseq para 

obtenção de marcadores SNPs e sílico DArTs para o mapeamento de QTL. Após a 

consolidação dos dados dos experimentos de campo e de genotipagem, a análise de QTLs 

foi realizada considerando 234 RILs e 8.911 marcadores SNPs e DArTs pelo método de 

mapeamento por intervalo múltiplo, com LOD≥ 3,0. O cruzamento inter-subespecífico gerou 

variabilidade suficiente para seleção de linhagens superiores e alelos favoráveis para o 

mapeamento de QTL. O experimento de Goianira apresentou as linhagens mais produtivas 

(média de 6.455 Kg/ha) e mais resistentes ao acamamento (nota média de 1,7), enquanto o 

experimento de Boa Vista teve linhagens mais precoces (média de 72,1 dias até o 

florescimento) e baixas (altura média de 106,51 cm). O genitor Maninjau teve melhor 

desempenho fenotípico para produtividade, enquanto o Araguaia se mostrou mais precoce, 

baixo e resistente ao acamamento.  Destacaram-se duas linhagens por apresentar bom 

desempenho nos diferentes ambientes para múltiplos caracteres. Foram identificados 22 

QTLs significativos (LOD≥ 3,0), seis para produtividade de grão, cinco para florescimento 

e 11 para altura de plantas, com variação fenotípica explicada variando de 3,94% a 35,36%.  

O QTL PTHT12 para altura de plantas teve estabilidade entre os ambientes. O mapeamento 

de QTL confirmou que o genitor Maninjau foi o doador de 66,6% dos alelos favoráveis para 

o aumento da produtividade de grãos, e que Araguaia foi o doador de 100% dos alelos 

favoráveis para florescimento precoce e 63,3% para porte baixo nas RILs. As linhagens com 

melhor desempenho são indicadas para seguirem no programa de melhoramento. 

Marcadores potenciais foram identificados para produtividade grãos, florescimento e altura 

de plantas, e são indicados para etapa de validação para uso na rotina de seleção assistida de 

programas de melhoramento genético de arroz do Brasil.  
 

 

Palavras Chaves: Cruzamento inter-subespecífico, Linhagens puras recombinantes, 

Marcadores SNPs, DArTs. 

_______________ 

 1Orientador: Prof. Dr. Claudio Brondani. Embrapa Arroz e Feijão.  
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ABSTRACT 

 

SANTOS, J. F.F. QTL MAPPING FOR TRAITS OF AGRONOMIC IMPORTANCE 

IN RICE IN THE CROSSING Araguaia x Maninjau 2020. 124 p. Master (Master in 

Genetics and Plant Breeding) - School of Agronomy, Federal University of Goiás, Goiânia, 

2020. 

 

The productivity of the main food crops will not be sufficient to meet the 

anticipated demands for food. Rice (Oryza sativa L.) is the main food for a large part of the 

world population, and increasing its productivity has been one of the main objectives of 

breeding programs in the world, with the aim of developing rice cultivars with greater 

productive potential and production stability than those available today. Adaptability and 

stability studies, together with the mapping of QTL (Quantitative Trait Loci) aiming at the 

discovery of markers for assisted selection, can boost the obtaining of commercial cultivars 

that meet the demand for rice grain production. This work aimed to identify: 1) Recombinant 

Inbred Lines (RILs) productive, with greater adaptability and stability, and 2) QTLs related to 

important agronomic characters in a population of RILs from the interspecific crossing 

Araguaia x Maninjau. The adaptability and stability analysis was performed in two locations 

(Boa Vista - RR and Goianira - GO) to obtain phenotypic data of four agronomic traits and 

identification of superior inbred lines. The RILs and the genitors were genotyped by the 

DArTseq methodology to obtain SNPs markers and silico DArTs for the QTL mapping. 

After consolidating the data from the field and genotyping experiments, the QTLs analysis 

was performed considering 234 RILs and 8,911 SNPs and DArTs by the multiple interval 

mapping method, with LOD≥ 3.0. The interspecific crossing generated enough variability to 

select superior inbred lines and favorable alleles for QTL mapping. The Goianira experiment 

showed the most productive RILs (average of 6,455 kg/ha) and the most resistant to lodging (average 
score of 1.7), while the Boa Vista experiment showed precocious RILs (average of 72.1 days until 

flowering) and lower plants (average height of 106.51 cm). The genitor Maninjau had a better 

phenotypic performance for productivity, while Araguaia was more precocious, lower and 

resistant to lodging. Two line stood out for performing well in different environments for 

multiple characters. Twenty-two significant QTLs (LOD≥ 3.0) were identified, six for grain 

yield, five for days to flowering and 11 for plant height, with explained phenotypic variation 

ranging from 3.94% to 35.36 The QTL PTHT12 for plant height had stability between 

environments. The QTL mapping confirmed that the genitor Maninjau was the donor of 

66.6% of the favorable alleles to increase grain productivity, and that Araguaia was the donor 

of 100% of the favorable alleles for early flowering and 63.3% for size low in RILs. The line 

with the best performance are indicated to continue in the breeding program. Potential 

markers were identified for grain yield, flowering and plant height, and are indicated for the 

validation step for use in the assisted selection routine of rice breeding programs in Brazil.  

 

 

 

Keywords: Inter-subspecific crossing, recombinant inbred lines, SNP markers, DArT. 

 

_______________ 

 1Advisor: Prof. Dr. Claudio Brondani. Embrapa Arroz e Feijão 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 A população mundial chegará a nove bilhões de pessoas em 2050, havendo 

aumento na demanda de produção agrícola para alimentar mais dois bilhões de pessoas 

(ONU 2019; Dhein et al., 2020). As projeções de crescimento populacional, do aumento do 

consumo per capita, da limitação dos recursos hídricos, da expansão das cidades e das 

restrições no uso de terra nas próximas décadas, indicam que a produtividade das principais 

culturas alimentares não será suficiente para atender às demandas previstas por alimentos 

(Ray et al., 2013; Saath & Fachinello, 2018). 

O arroz (Oryza sativa L.) é o principal alimento de grande parte da população 

mundial, e uma das culturas mais produzidas e consumidas no mundo, com previsão atual 

se aproximando de 500 milhões de toneladas (CONAB, 2019; Castro et al., 2020). Sua ampla 

adaptabilidade a diferentes condições de solo e clima, e ótimo balanceamento nutricional, 

torna seu incremento da produtividade um dos principais objetivos dos programas de 

melhoramento no mundo (Santos et al., 2006; FAO, 2014). Os esforços para o aumento da 

produtividade requerem o desenvolvimento de cultivares com adaptabilidade e estabilidade 

produtiva mesmo em condições desfavoráveis (Dixit et al., 2017).   

Para aumentar a produção de arroz, é necessário o aprimoramento genético de 

caracteres relacionados à produtividade (Silva et al., 2017). Porém, o controle genético da 

maioria dos caracteres de interesse agronômico nas diversas culturas é quantitativo, definido 

por vários genes, e são influenciados pelo ambiente, o que torna mais difícil o trabalho de 

seleção genética (Guo et al., 2014). Assim, os programas de melhoramento enfrentram 

algumas dificuldades devido à natureza complexa dos mecanismos que governam essas 

características, que vem sendo superadas pelo avanço da fenotipagem de alto rendimento, 

da biologia molecular e da bioinformática (Zhu et al., 2017; Muthu et al., 2020). Tais avanços 

permite aprimorar a compreensão da base genética da produtividade das culturas (Varshney 

et al., 2014).  

A tecnologia de sequenciamento de nova geração foi um dos avanços que 

permitiu compreender melhor a base genética, através da genotipagem por sequenciamento 

(GBS), um método rápido e econômico que passou a ser amplamente adotado no 

desenvolvimento de marcadores genômicos para estudos genéticos. Com melhor eficiência 
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e velocidade de produção de dados genômicos, custos do processo de sequenciamento 

reduzidos, a identificação de regiões genômicas relacionadas a caracteres quantitativos em 

plantas foi impulsionada por meio de métodos como o mapeamento de QTL, que passou a 

utilizar mapas genéticos com alta densidade de marcadores (Liu et al., 2012; Van Nimwegen 

et al., 2016).  

O mapeamento de QTL é um método no qual marcadores moleculares são 

utilizados para localizar regiões do genoma que estão relacionados ao controle dos caracteres 

de interesse (Angaji, 2009). Suas etapas consistem em:  seleção de parentais contrastantes 

para o caráter de interesse; obtenção da população segregante, maximizando o potencial de 

evidenciar o desequilíbrio de ligação entre um loco marcador e região genômica associada 

ao controle do caráter de interesse; a fenotipagem da população; genotipagem da população; 

construção de mapa genético por programas estatísticos para alinhar os marcadores 

genotipados; e  identificar marcadores moleculares ligados ao caráter de interesse por meio 

do mapeamento de QTLs (Coelho, 2000; Collard el al., 2005; Hao & Lin, 2010). Os 

marcadores identificados pelo mapeamento de QTL podem ser integrados aos programas de 

melhoramento genético por meio da estratégia de seleção assistida por marcadores (SAM) 

(Pantalião et al., 2020). 

Esses avanços têm levado a vários estudos envolvendo a identificação e 

clonagem de locos de caracteres quantitativos (quantitative trait loci - QTL) relacionados a 

produtividade, como para o formato de grãos (GS3) (Fan et al., 2006), largura e pesos de 

grãos (GW2 /GW5) (Song et al., 2007); Weng et al., 2008) e largura de grãos 

(qSW5) (Shomura et al., 2008). No entanto, não basta apenas identificar QTLs associados a 

produtividade na população de estudo, mas devem ser avaliados em mais populações de base 

genética distinta, a fim de entender melhor sua base genética (Bai et al., 2011). 

Adicionalmente, QTLs de grandes efeitos relacionados ao aumento da produtividade em 

arroz tem sido identificado a partir de estruturas populacionais diversas, como qGY8 (20%) 

(Zhu et al., 2017), qDTY 1.3 e qDTY 8.1 (43,7% e 39,7%) (Catolos et al., 2017), 

qGYD5.1(30%) e 8 qGYD8.1(34%) (SOLIS et al., 2018). Os componentes de produtividade 

são número de panículas por planta, número de grãos por panícula e peso de grãos (Xing & 

Zhang, 2010), e diversos QTLs foram identificados para os caracteres componentes, não 

somente para a produtividade de grão (Cui et al., 2002; Lim et al., 2014, Ding, et al., 2015; 

Zhou et al., 2018).  
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 Conhecer o controle genéticos de caracteres como florescimento e a arquitetura 

da planta também tem sido foco de estudos por afetarem diretamente a produtividade (Terra 

et al., 2015; Zhou et al., 2016). Desde 1960, durante a Revolução Verde, tem-se conseguido 

aumentos significativos no incremento da produtividade por meio de estudos com caracteres 

relacionados a produtividade. A introdução do gene sd1 em linhagens de arroz, resultou na 

redução no porte da planta e, consequentemente, das perdas por acamamento e aumento na 

produtividade (Bai et al., 2011).  Além disso inúmeros QTLs foram mapeados para 

florescimento, como Hd1, Hd3a e Ehd1 que foram clonados e também desempenharam 

papel importante no aumento da produtividade (Yano et al., 2000; Kojima et al., 2002; Doi 

et al., 2004). Apesar do sucesso no aumento da produtividade não ser recente, o incremento 

da produtividade é ultrapassado ano após ano por diversos fatores. Assim, a necessidade de 

desenvolver cultivares de arroz com maior potencial produtivo e estabilidade da produção é 

recorrente. A ampliação da base genética do arroz, com a incorporação de genótipos com 

grande variabilidade genética para seleção de novas combinações alélicas pode possibilitar 

um incremento maior. Cruzamentos interespecíficos podem levar a introdução de genes úteis 

para características agronômicas desejáveis. 

No Brasil, o cultivo de arroz vem sendo realizado em dois sistemas de cultivo, 

sequeiro e irrigado. Dependendo do sistema de cultivo a produtividade e caracteres 

relacionados a produtividade podem sofrer mudanças negativas. A redução na 

disponibilidade hídrica pode aumentar o ciclo, reduzir número de panícolas, número de 

espigueta por panícola, massa dos grãos, e altura das plantas (Crusciol et al., 2003; Flauzino, 

2019). Assim, para melhor controle em um experimento quando se deseja avaliar o 

desempenho de uma população, o sistema de cultivo irrigado pode fornecer melhor 

condições para reduzir as perdas na capacidade de desenvolvimento da planta. Com isso, 

esse trabalho teve como objetivo identificar linhas puras recombinantes (RILs) produtivas, 

baixas e precoces com adaptabilidade e estabilidade, e identificar QTLs relacionados a 

caracteres agronômicos de importância em uma população de RILs provinda do cruzamento 

inter-subespecífico Araguaia (sequeiro) x Maninjau (irrigado). 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 CULTURA DO ARROZ 

 

2.1.2 Importância, produção e consumo 

 

A segurança alimentar global é desafiada por múltiplos fatores, incluindo o 

aumento contínuo da população, redução da disponibilidade de terras cultiváveis, as 

mudanças climáticas globais e as demandas por produção de biocombustíveis (Takeda & 

Matsuoka, 2008; FAO, 2014). O arroz está diretamente relacionado com a segurança 

alimentar, pois é uma das culturas alimentares mais importantes a nível mundial, no qual é 

a principal fonte de alimento para mais de 3,5 milhões de pessoas em todo o mundo (Zuo & 

Li, 2014; Li et al., 2018). 

 Mais de 80% da produção mundial de arroz destinam-se a alimentos, cerca de 

4% para alimentação animal e 16% para outros usos (MAPA, 2017). O maior consumidor 

mundial é o continente asiático, com consumo médio alto de 78 Kg por pessoa por ano, 

enquanto que países situados na América Latina consomem em média 29 Kg por pessoa por 

ano (SOSBAI, 2018). O consumo mundial de arroz previsto em 2019/2020 é de 496,08 

milhões de toneladas, aproximando-se da produção mundial, que ficará em 497,82 milhões 

de toneladas, com retração de aproximadamente 1,3 milhões de toneladas em relação à safra 

2018/2019 (CONAB, 2019).  

     No Brasil, o arroz é consumido especialmente na forma de grãos inteiros, sendo 

conhecidos, em função da forma de processamento pós-colheita, como arroz branco, arroz 

integral e arroz parboilizado (Vieira & Rabelo, 2006). Quase 95% dos brasileiros consomem 

arroz e mais da metade o fazem no mínimo uma vez por dia, com a média de 32 Kg por 

pessoa por ano (Barata, 2005; SOSBAI, 2018). Na safra 2019/2020 é previsto um consumo 

de 11 milhões de toneladas, ultrapassando a produção prevista de 10,6 milhões de toneladas, 

em um cenário relativamente parecido com a safra 2018/2019 (CONAB, 2019).  

No Brasil, as instituições de pesquisa voltadas a cultura de arroz vêm se 

dedicando há anos à solução de problemas relacionados ao incremento da produtividade e 

rentabilidade da cultura, tanto no sistema de cultivo irrigado como de terras altas (Pinheiro, 
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2006 apud Santos et al., 2006). O arroz é cultivado praticamente no país todo, porém, a maior 

parte da produção ocorre em 5 estados: Rio Grande do Sul, onde predomina o arroz irrigado, 

concentra 70,5% da produção nacional (safra 2018/19), Santa Catarina, 10,2%, Tocantins 

6,0%, Mato Grosso 3,6% e Paraná com 1,5% (MAPA, 2019). 

 

2.1.3 Gênero Oryza 

 

O arroz, pertencente à divisão das Angiospermas, é uma gramínea herbácea 

anual, autógama, da classe das monocotiledôneas, Ordem Poales, Família Poaceae 

(Gramineae), subfamília Oryzoideae (Bambusoideae), tribo Oryzeae e Gênero Oryza 

(Huang et al., 2012; Khush, 1997). O gênero Oryza possui 25 espécies, das quais 23 são 

silvestres e duas são cultivadas: Oryza sativa L., de origem asiática, e Oryza glaberrima S., 

de origem africana (Gonzáles, 1985; Vaughan & Morishima, 2003; Rice Diversity Project, 

Cornell University, U.S.A). 

Oryza sativa possui duas subespécies, índica e japônica, as quais possuem alta 

diversidade genética entre si. A subespécie índica é encontrada nas regiões inundadas da 

Ásia tropical enquanto que a subespécie japônica é encontrada nas regiões de terras altas e 

elevações do Sul da Ásia (Garris et al., 2005; Sweeney & McCouch, 2007).  

Fenotipicamente o grupo índica possui colmos longos, alta capacidade de 

perfilhamento, folhas longas e decumbentes, ciclo tardio, e seus grão são mais longos e finos, 

tendo seu sistema de cultivo no Brasil predominantemente irrigado, enquanto a subespécie 

japônica apresenta colmos curtos e rígidos, capacidade de perfilhamento média, folhas 

estreitas com coloração verde-escura e ciclo geralmente mais curto, com seus grãos mais 

curtos e de formato arredondado, cujo sistema de cultivo no Brasil é predominantemente de 

sequeiro (Stone & Pinheiro, 1998; Khush,1997). 

 

2.1.3.1 Diversidade genética do gênero Oryza  

 

A diversidade genética do arroz está conservada em coleções diversos centros 

de pesquisa agronômica. A maior coleção de Oryza sp. existente pertence ao Centro 

Internacional de Pesquisa do Arroz (International Research Institute - IRRI), em Los Baños, 

nas Filipinas, que representa a maior e mais diversificada coleção de arroz entre os bancos 

de germoplasma existente (IRRI, 2020). No Brasil diversas instituições conservam 
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germoplasma de arroz, entre elas o IAC, o IRGA e a Embrapa, que possui a maior coleção 

ativa de germoplasma de arroz, com cerca de 12.000 acessos. Como forma de facilitar seu 

acesso para a caracterização agronômica, morfológica e molecular de modo rápido, 

econômico e preciso a Embrapa reduziu o tamanho da coleção principal com a criação de 

uma coleção nuclear, a Coleção nuclear de Arroz da Embrapa (CNAE), estabelecida em 

2002 (Abadie et al., 2005). 

Foi realizada a caracterização agronômica da CNAE, e caracterização molecular 

de alguns de seus acessos mais divergentes geneticamente (24 acessos) frequentemente 

utilizados nos programas de melhoramento brasileiro e mundiais, dos quais originaram a 

Mini-Coleção Nuclear de Arroz da Embrapa (Mini-CNAE) (Brondani et al., 2006; Borba et 

al., 2009). Em complementaridade, buscou-se avaliar o potencial para o melhoramento 

genético desta coleção através da combinação dos acessos pela realização de cruzamentos 

em dialelo (Abadie et al., 2005; Brondani et al., 2006). Esses cruzamentos em dialelos 

resultou em quatro combinações mais produtivas envolvendo quatro genitores em um 

esquema de dialelo circulante: Epagri 108 (sistema de cultivo irrigado) x IRAT 122 

(sequeiro), Epagri 108 (irrigado) x Maninjau (irrigado), Araguaia (sequeiro) x IRAT 122 

(sequeiro), e Maninjau (irrigado) x Araguaia (sequeiro) (RAMOS, 2015). As populações 

geradas por esse dialelo circulante tem sido alvo de estudo para o mapeamento de QTL para 

carcteres de de interesse agronômico, no qual possam ser uteis ao Programa de 

Melhoramento de arroz da Embrapa. A população Maninjau (irrigado) x Araguaia (sequeiro) 

possui geniores que podem reunir caracteres de interesse agronômico, como produtividade, 

precocidade, porte baixo e resistência ao acamamento, além de ter sido a população com 

maior distância genética entre os cruzamentos desse dialelo, motivos pelos quais essa 

população foi escolhida para ser estudada nesse trabalho. 

 

2.2 O GENOMA DO ARROZ 

 

O genoma do arroz é o menor entre as gramíneas de importância econômica, 

como o sorgo, milho, aveia, cevada e trigo, e também por ser diploide, é considerado a 

espécie modelo para estudos em monocotiledôneas, em paralelo com Arabidopsis para 

dicotiledôneas (Arumunagathan & Earle, 1991). O arroz possui 11 tipos de genomas, seis 

dos quais são diplóides (n = 12: AA, BB, CC, EE, FF e GG) e cinco são poliplóides (n = 

24: BBCC, CCDD, HHJJ, HHKK e KKLL). As duas espécies cultivadas de arroz, O. sativa 
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e O. glaberrima, são diploides e com genoma do tipo AA (Ammiraju et al., 2010; Stein, et 

al., 2018). 

Um acúmulo de informações detalhadas sobre a estrutura e funcionamento de 

genes relacionados a caracteres de interesse foi impulsionado pelo sequenciamento do 

genoma do arroz, que possibilitou o desenvolvimento de um número quase ilimitado de 

marcadores baseados em DNA, podendo ser aplicados em caracterização varietal, 

construção de mapas de ligação, análise de QTL (Quantitative Trait Loci) e mapeamento 

associativo (Xu et al., 2004). 

O genoma do arroz foi sequenciado pela primeira vez, de forma independente, 

com as subespécies índica e japônica nos trabalhos de Yu et al. (2002) e Goff et al. (2002). 

De acordo com o Rice Genome Annotation Project, os dados mais recentes indicam que o 

genoma do arroz (cultivar Nipponbare) possui entre 384,2 a 386,5 Mb, considerando 96,7% 

a 97,1% de cobertura do genoma, além de terem sido identificados mais de 49.000 genes 

(International Rice Genome Project, 2005; Kawahara et al., 2013). 

 

2.3 CARACTERES RELACIONANDOS À PRODUTIVIDADE 

 

A produtividade de grãos na cultura do arroz é um caráter complexo e resultante 

da expressão e associação de diferentes componentes, sendo eles número de panículas por 

planta, número de grãos por panícula e peso de grãos (Sakamoto & Matsuoka, 2008; Cargnin 

et al. 2010; Xing & Zhang, 2010). A maioria dos caracteres que compõem a produtividade 

possuem alta herdabilidade, e sua mensuração auxilia na seleção indireta para incremento da 

produtividade em arroz (Garcia, 2017). A produtividade das culturas também pode ser 

influenciada por vários fatores, tais como clima, genótipo e ocorrência de pragas (Lopes et 

al., 2013).  

É necessário realizar extensiva avaliação (ensaios conduzidos em vários locais e 

anos) para a identificação de genótipos superiores em produtividade e estabilidade de 

produção em certa amplitude de ambientes que representem os efeitos limitantes do clima, 

do solo e das pragas e doenças (De Almeida et al., 1999). Caracteres como peso de grãos, 

altura de planta, dias para floração, acamamento e resistência a doenças são caracteres que 

vem sendo utilizados com frequência em análises para a seleção de genótipos superiores para 

incremento da produtividade.  
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A duração do ciclo de desenvolvimento do arroz tem relação direta com 

produtividade de grãos, e este entendimento pode auxiliar na escolha de genótipo mais 

apropriado para atingir o potencial de rendimentos de grãos em diferentes regiões (Streck et 

al., 2006). Cargnin et al. (2010) e Terra et al. (2015) também verificaram essa relação e 

constataram que há correlação negativa entre o florescimento e a produtividade de grãos, no 

qual condições adversas do ambiente, influenciam no florescimento médio e duração desta 

fase, e consequentemente afetando a produtividade. 

A altura da planta também tem correlação negativa com a produtividade, visto 

que afeta diretamente o número de perfilhos produtivos (Ogunbayo et al., 2014; Zhou et al., 

2016). Plantas baixas são mais desejáveis, pois a menor altura de plantas é uma característica 

interessante para eliminar a possibilidade de acamamento da cultura, enquanto que plantas 

altas, além de acamarem com mais facilidade, consomem mais energia, prejudicando a 

formação dos grãos (Silva et al., 2009; Garcia, 2017). 

 

2.4 GENÓTIPO X AMBIENTE 

 

Considerando um caráter qualquer, o valor observado para esse caráter, 

denominado fenótipo, é função do genótipo (G), do ambiente (A) e da interação genótipos 

com ambientes (GxA) (Ramalho et al., 2012). A ocorrência da interação GxA é 

consequência do comportamento não coincidente dos genótipos, que não mantêm o mesmo 

desempenho relativo nos diferentes ambientes em que são cultivados (Cruz & Carneiro, 

2003; Neto et al., 2013). A seleção de genótipos e populações com boa adaptação e alta 

produtividade em vários ambientes é um dos objetivos básicos do melhoramento de plantas, 

mas que pode ser prejudicada caso ocorra forte interação genótipos x ambientes (Bueno et 

al., 2001; Cargnin et al., 2006; Cargnin, et al., 2008).  

O conhecimento da interação genótipos x ambientes é de grande importância 

quando o interesse é a seleção de genótipos com adaptação ampla ou específica, escolha de 

locais de seleção e a determinação do número ideal de ambientes e de genótipos a serem 

avaliados durante a seleção (Borges et al., 2010; Fox et al., 1997). Assim, estudos de 

adaptabilidade e estabilidade são necessários para a identificação de genótipos com 

comportamento previsível, que sejam responsivos às variações ambientais, em condições 

específicas ou amplas (Cruz et al., 2014). 
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Segundo Cruz et al. (2004), dois procedimentos podem ser empregados para 

estimar a interação G x A: estudos de adaptabilidade e estabilidade de genótipos e 

estratificação ambiental. No primeiro, procura-se quantificar as respostas de cada genótipo 

frente às variações ambientais, para identificar aqueles de comportamento previsível e que 

sejam responsivos às variações ambientais, em condições específicas ou amplas. No 

segundo, identifica-se entre os ambientes disponíveis, padrões de similaridades de respostas 

dos genótipos, possibilitando avaliar o grau de representatividade dos ensaios, e a tomada de 

decisões com relação a descarte de ambientes quando necessário. Para isso, são identificados 

grupos de ambientes que a interação G x A possa ser não significativa, ou com 

predominância de porção interação de natureza simples, ou seja, que não venha a 

comprometer a recomendação de cultivares.   

Existem inúmeros métodos para avaliação da adaptabilidade e estabilidade 

fenotípica, dos quais podem ser alternativos, complementares, ou que podem ser utilizados 

conjuntamente (Ramos et al., 2015). Uma das principais metodologias utilizadas para avaliar 

genótipos com relação às variações ambientais é a tradicional análise de grupos de 

experimentos, na qual a avaliação é feita pela variância dos efeitos de genótipo x local, 

genótipo x ano e genótipo x local x ano. A significância estatística das interações de 

genótipos com esses componentes ambientais (local, ano) justifica a partição das somas de 

quadrados em componentes da variação ambiental dentro de cada genótipo. Os genótipos 

mais estáveis serão aqueles com menores quadrados médios para os componentes ambientais 

(Oliveira, 1976). 

O simples fato de se detectar a presença da interação G x A não contribui para o 

trabalho do melhorista. Um modelo alternativo é o método da média harmônica da 

performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG), que baseado em valores 

genotípicos preditos, via modelos mistos, agrupa em uma única estatística, a estabilidade, a 

adaptabilidade e a produtividade (Borges et al., 2010). Esse método é baseado na análise de 

variância estimada por REML/BLUP, em que o procedimento REML (Restricted Maximum 

Likelihood), ou máxima verossimilhança restrita, estima componentes de variância 

necessários ao modelo e o BLUP (Best Linear Unbiased Prediction), melhor preditor linear 

não viesado, estima o valor genotípico (Resende, 2007).  

As vantagens do REML/BLUP é que ele permite comparar indivíduos ou 

linhagens através do tempo e espaço; permite a simultânea correção para os efeitos 

ambientais, estimação de componentes de variância e predição de valores genéticos; permite 
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lidar com estruturas complexas de dados, dados desbalanceados e delineamentos não 

ortogonais, além de outras vantagens, gerando estimativas e predições mais precisas; permite 

o ajuste para modelos alternativos, podendo-se escolher aquele que se ajusta melhor aos 

dados e, ao mesmo tempo, ser parcimonioso, ou seja, pode ser estruturado utilizando-se 

menor número de parâmetros (Resende, 2007). 

 

2.5 MAPEAMENTO DE QTL 

 

A genética quantitativa fornece a base teórica do melhoramento genético e 

permite a estimação de diversos parâmetros genéticos importantes, a partir de medidas 

fenotípicas que refletem a expressão simultânea dos genes que controlam o caráter.  Como 

os caracteres quantitativos possuem baixa herdabilidade e pronunciado efeito ambiental, a 

identificação efetiva de indivíduos geneticamente superiores para produtividade é 

dificultada. Desse modo, separar caracteres de alta e de baixa herdabilidade facilitaria a 

seleção de materiais de interesse em programas de melhoramento (Bered, 1997; Sohrabi et 

al., 2012).   

Informações adicionais fornecidas pelos marcadores moleculares permitem 

mapear individualmente os locos que controlam características quantitativas (QTL – 

Quantitative Trait Loci) (Moraes, 2005). Assim, a genética molecular e a genômica podem 

ser efetivamente úteis aos programas de melhoramento, uma vez que os alelos favoráveis 

identificados nos QTL possam ser utilizados na predição da relação entre genótipo e fenótipo 

(Tuberosa & Salvi, 2006). 

A detecção da presença de um QTL no genoma é realizada através da busca por 

associações significativas entre o valor fenotípico de uma determinada população para o 

caráter quantitativo de interesse, e o genótipo desta mesma população para um ou mais 

marcadores genéticos (Doerge, 2002). O mapeamento de um QTL se dá pela identificação 

da sua posição no genoma e estimação dos seus efeitos (aditividade, dominância, heterose e 

epistasia), além de possibilitar a decomposição da interação genótipos por ambientes para 

cada QTL (Ferreira & Grattapaglia, 1996; Austin & Lee, 1998; Resende et al., 2012).   

O uso de marcadores genéticos para localizar um loco que participa do controle 

da expressão de um caractere quantitativo não é recente, trabalhos como de Sax (1923) e 

Thoday (1961) foram pioneiros. Porém, só com a disponibilidade de marcadores de DNA e 

métodos biométricos de análise é que o mapeamento de QTL teve um enorme avanço (Asins, 
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2002). Assim, tornou possível a realização de diversos trabalhos em arroz e alguns para 

caracteres relacionados à produtividade, mesmo sendo um caráter complexo controlado por 

vários QTLs e de pronunciado efeito ambiental. (Kotla et al., 2013). 

Peso de grãos é um componente de produtividade de grãos, que é um índice 

integrado de comprimento, largura e espessura do grão, e vem sendo mapeado por alguns 

pesquisadores. Trabalhos como o de Matsubara et al. (2018), mostram que é possível obter 

êxito não só na detecção de QTL, mas também em relação a detecção de interação QTL com 

ambiente. Nesse estudo foram encontraram seis QTLs para peso de grão, em que um QTL foi 

detectado em todos os ambientes estudados, confirmando a interação entre QTL e ambiente. 

 Caracteres da panícula podem influenciar no peso de grãos, e consequentemente, 

na produtividade, o que leva ao mapeamento destes caracteres, como no trabalho de Zhou et 

al. (2018), que identificaram um QTL (GN4-1) de efeito aditivo no cromossomo 4 em 

japônica, que foi responsável pelo aumento de 17% no número de grãos por panícula. Jia et 

al. (2019), também detectaram em RILs provindas do cruzamento japônica x índica, 19 

QTLs relacionados à panícula indicaram ser favoráveis para o aumento da prdutividade, dos 

quais tiveram variação fenotípica explicada variando de 8,8% a 37,9%.  

Em trabalho de Zhu et al. (2017), envolvendo cruzamentos entre japônica e 

índica, foram identificados quatro QTLs para produtividade de grão, onde o QTL qGY8 

explicou mais de 20% da variação fenotípica. Catolos et al. (2017) identificaram três 

principais QTLs para produtividade de grão (qDTY 1,1, qDTY 1,3 e qDTY 8,1 ) em que as 

progênies mais produtivas possuíam as seguintes combinações: QTL qDTY 1.3 + qDTY 8.1, 

qDTY 1.1 +qDTY 8.1 e qDTY 1.1 + qDTY 8.1 + qDTY 1.3. SOLIS et al. (2018) detectaram seis 

QTLs para produtividade nos cromossomos 1, 5, 8 e 9, em que a variância fenotípica positiva 

aditiva explicada pelos QTLs chegou a 34,0%.  

  Melhorar a arquitetura das plantas também é um meio eficaz para aumentar a 

produtividade. Em trabalho realizado por Lim et al. (2014), foram analisados seis caracteres: 

altura da planta, número de perfilhos, diâmetro da panícula, comprimento da panícula, 

comprimento da folha da bandeira e largura da folha da bandeira. Utilizando uma população 

de 178 linhagens recombinantes (RILs) de arroz japônica x índica, foram mapeados 11 

QTLs de efeito principal e 16 de menor efeito, com variação fenotípica de 7,4 à 33,5%. 

Foram sugeridos 15 genes candidatos fortes para os 11 QTLs de efeito principal, mostrando 

que o mapeamento de QTL gera recursos genéticos úteis para a produção de cultivares de 

arroz de alta produtividade com arquitetura de plantas aprimorada. 
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Ding et al. (2015) detectaram 25 QTLs para seis caracteres, em que os principais 

QTLs, qPH12, qLW12.2, qLL12 e qGW12.1, explicaram 50%, 57,08%, 15,41% e 22,51% 

de variação fenotípica para altura, largura e comprimento das folhas e largura dos grãos, 

respectivamente. Além da altura, o florescimento também tem papel importante no aumento 

da produtividade de grãos.  Trabalho como o de Zhu et al. (2017) mostra a importância de 

obter informações sobre os genes que controlam o florescimento. Neste estudo, o gene RFT1 

influenciou no peso, número e produtividade de grãos, desempenhando papel importante no 

crescimento e desenvolvimento do arroz, ressaltando a importância do mapeamento de QTL 

para florescimento. 

Um grande número de QTLs também foram identificados por Begum et al. 

(2015) em 363 linhagens elites do programa de melhoramento de arroz irrigado do 

International Rice Research Institute (IRRI), sendo 52 QTL para 11 caracteres, incluindo 

QTLs de grande efeito para o tempo de floração e comprimento - largura de grão, com 

variação fenotípica de 13 a 59%. Também identificaram haplótipos que podem ser usados 

para selecionar plantas na população para baixa altura de planta, tempo de floração precoce 

e alta produtividade. 

 

 2.5.1 Populações utilizadas no mapeamento de QTL 

 

A escolha da população para o mapeamento de QTL envolve algumas etapas 

importantes, como escolha de genitores, determinação do tipo de cruzamento e métodos de 

condução (Staub et al., 1996). Porém, é indispensável que a população seja resultante de 

genitores com o máximo possível de polimorfismo, e que sejam produzidas gerações em que 

os locos estejam em desequilíbrio de ligação (Paterson et al., 1991; Tanksley, 1993).  

Na prática, são utilizadas populações com tamanho variando de 50 a 250 

indivíduos. Mapas desenvolvidos com um pequeno número de indivíduos fornecem grupos 

de ligação fragmentados e imprecisos (Ferreira et al., 2006).  Para construção de um mapa 

genético uma premissa básica é a seleção de genitores contrastantes, já que o número de 

marcas no mapa representa o número de caracteres contrastantes nos genitores, e 

consequentemente, quanto maior o número de marcadores, maior chance de saturação do 

mapa (Carneiro & Vieira, 2002).  

Para o mapeamento genético de plantas, diversos tipos de populações podem ser 

utilizados, cada uma com características próprias, apresentando vantagens e desvantagens 
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que devem ser levadas em consideração pelo pesquisador no momento de selecionar 

populações para fins de estudos genéticos. As análises genômicas têm sido feitas a partir de 

dados obtidos de populações naturais ou de cruzamentos específicos, como gerações de 

retrocruzamentos, populações F2, linhagens duplo-haplóides, RILs (Recombinant Inbred 

Lines) e populações endogâmicas (Schuster & Cruz, 2013). 

As linhas puras recombinantes são úteis e altamente recomendadas no 

mapeamento de QTLs, possibilitando determinar tanto a posição, quanto o efeito no fenótipo 

desses grupos de genes (Asins & Carbonell, 2014). Populações RILs são geradas a partir do 

cruzamento entre dois parentais homozigotos, seguido de etapas sucessivas de 

autofecundação por SSD (single seed descent, ou descendente de semente única) a partir da 

população F2, ou de cruzamento entre irmãos, que resultam na criação de uma população de 

linhagens puras, cujo genoma é um mosaico (devido a recombinação) dos genomas dos 

parentais (Broman, 2005).  

A vantagem de populações de RILs é que por serem compostas por apenas 

indivíduos homozigotos, podem ser perpetuadas, assim a disponibilidade de grande 

quantidade de sementes de cada RIL permite o cultivo em vários locais, possibilitando a 

obtenção de estimativa mais precisa dos caracteres quantitativos a serem mapeados. Além 

disso, é possível mapear locos considerando a interação genótipo por ambiente nesses 

caracteres (Schuster & Cruz, 2013). 

 

2.5.2 Análise de QTL 

 

A análise de QTL corresponde à procura de associações entre determinado 

caráter quantitativo e os alelos dos marcadores segregando na população. De modo análogo 

às metodologias clássicas de mapeamento genético, o princípio básico que fundamenta as 

análises de mapeamento de QTL é a existência de desequilíbrio gamético de ligação 

decorrente da redução da frequência de recombinação entre genes situados em regiões 

próximas entre si ao longo de determinado cromossomo (Coelho, 2000).  

O mapeamento de QTLs envolve quatro etapas principais: escolha da população 

de mapeamento, obtenção dos dados de marcadores para cada indivíduo, obtenção dos dados 

fenotípicos para cada indivíduo, aplicação de métodos estatísticos na análise simultânea dos 

dados fenotípicos e de marcadores (Bhering & Cruz, 2008; Resende et al., 2012; Segatto et 

al., 2017). A análise pode ser realizada por meio de mapas de ligação, onde a genotipagem 
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fornece o mapa físico e as distâncias entre os SNPs e os QTLs em pares de bases (pb), e 

através do método da máxima verossimilhança, é possível inferir se há ligação entre o 

marcador e o QTL considerando a distância entre eles (Schuster & Cruz, 2008). 

Softwares com o WinQTL Cartographer e o R (pacote R/qtl) podem ser 

utilizados para a análise de QTL (Broman, 2014).  O R/qtl suporta uma maior quantidade de 

dados, permitindo a manipulação dos QTLs de acordo com o modelo adotado, e fornecendo 

as estatísticas necessárias para a tomada de decisões sobre os efeitos fenotípicos de um loco, 

de acordo com os dados de entrada (Broman & Sen, 2009).  

As metodologias estatísticas utilizadas para a identificação e mapeamento de 

QTL podem variar desde análises simples até modelos mais sofisticados, como mapeamento 

por marcas simples, mapeamento por intervalo simples, mapeamento por intervalo composto 

e mapeamento por intervalo múltiplo (Kao et al.; 1999; Doerge, 2002; Schuster & Cruz, 

2013).  

A análise de marca simples é considerada a menos complexa e se baseia na 

determinação de uma correlação entre a média fenotípica e o loco marcador através de um 

teste t, ANOVA, regressão linear simples ou pelo método da máxima verossimilhança. Estes 

testes são equivalentes e testam a hipótese nula de que a média dos caracteres fenotípicos é 

independente do genótipo de um determinado marcador. Se a hipótese nula for rejeitada, a 

implicação é que um possível QTL esteja ligado àquele marcador (Doerge, 2002). 

As metodologias de análise de QTL foram sofisticando gradualmente com a 

finalidade de sobrepor as limitações das análises de marca simples e obter estimativas mais 

acuradas da posição e do efeito dos QTL. A metodologia de mapeamento por intervalo 

propõe a utilização de um par de marcadores de cada vez, mas previamente identificados em 

regiões adjacentes em um cromossomo, para verificar a ocorrência de um eventual QTL 

entre esses marcadores pelo princípio de máxima verossimilhança (Lander & Botstein, 

1989).   

Na metodologia de mapeamento por intervalo composto, além dos pares de 

marcadores adjacentes, são selecionados e adicionados ao modelo marcadores como 

cofatores, o que permite controlar os efeitos de QTL adjacentes através de um modelo de 

regressão múltipla (Zeng, 1994). A técnica de mapeamento por intervalo múltiplo permite 

um aumento da precisão e do poder de detecção de QTL, além de possibilitar a estimação e 

análise dos efeitos de interação entre eles (epistasia). Múltiplos intervalos são utilizados para 
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mapear múltiplos QTL simultaneamente, sendo assim, um dos métodos mais precisos e com 

maior poder de detecção (Kao et al., 1999).  

 

  

2.5.3 Marcadores Moleculares 

 

 O avanço das técnicas moleculares tem sido acompanhado pelo grande 

desenvolvimento nas áreas da bioinformática, da estatística e da genética quantitativa. Com 

isso, encontram-se disponíveis informações genômicas ancoradas a mapas físicos e 

genéticos altamente saturados, além dos inúmeros genes diferencialmente expressos, que são 

facilmente integrados por meio da bioinformática. As limitações em termos de saturação do 

genoma, número de indivíduos analisados e precisão na detecção de QTLs tendem a ser 

minimizadas com a revolução trazida pelo sequenciamento em altíssima escala (Guimarães, 

et al., 2009). 

Há uma variedade de marcadores moleculares disponiveis para análise genética 

aplicada ao melhoramento de plantas. Os principais são: RFLP – Restriction Fragment 

Length Polymorphism (Botstein et al., 1980); RAPD – Random Amplified Polymorphic DNA 

(Williams et al., 1990); SSR – Simple Sequence Repeats (Jacob et al., 1991); AFLP – 

Amplified Fragment Length Polymorphism (Vos et al., 1995); SNP - Single Nucleotide 

Polymorphism (Brookes, 1999); e o sílico DArT – Diversity Array Technology (Jaccoud et 

al., 2001). 

Com o desenvolvimento da tecnologia DArT (Diversity Arrays Technology), os 

requisitos de custo competitivo, rendimento e de cobertura do genoma passaram a ser 

supridos. Sua primeira plataforma para geração de marcadores moleculares foi desenvolvida 

em 2001, na qual é baseada na metodologia de hibridização de fragmentos em microarranjos. 

Com o advento de genotipagem por sequenciamento de nova geração ou NGS (Next 

Generation Sequencing), houve a implementação da tecologia DArT, dando origem a uma 

variante, denominada de DArTseq (Jaccoud et al., 2001; Mwadzingen et al., 2017; 

Kulcheski, 2017). 

Esta nova abordagem combina o protocolo de redução da complexidade genética 

empregando o sistema tradicional de DArT, seguido pela genotipagem por sequenciamento 

baseado na plataforma Illumina (short read sequencing) (Figura 1). A DArTseq fornece os 

sílicos DArTs (dominantes), baseados na presença/ausência de fragmentos em comum entre 
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as amostras sob análise, e os marcadores SNPs - Single Nucleotide Polymorphism 

(codominantes), detectados a partir de variações pontuais (Deokar et al., 2014; Mwadzingen 

et al., 2017; Kulcheski, 2017). 

 

 

 

Os sílicos DArTs são fragmentos polimórficos, enquanto os marcadores SNP 

são alterações em bases únicas da cadeia de bases nitrogenadas (Adenina, Citosina, Timina 

e Guanina). As mutações mais comuns são as transições, onde ocorrem trocas de uma purina 

por outra purina (A/G) ou de uma pirimidina por outra pirimidina (C/T). Menos frequentes, 

as transversões ocorrem quando há troca de uma purina por uma pirimidina, ou vice-versa 

(C/T ou A/G). Os SNPs podem ocorrer em regiões codificadoras ou com função regulatória, 

porém, na maior parte das vezes são encontrados em espaços intergênicos, sem função 

determinada (Caetano, 2009). 

Para o mapeamento de QTL, os DArTseq são considerados ideais, pois para sua 

obtenção o custo de genotipagem por loco é baixo, baseia-se em procedimentos rápidos e 

Figura 1. Passo a passo da metodologia DArTseq adaptada para plataformas NGS. 1) Digestão do DNA com uma enzima 
de restrição de corte coesivo visando reduzir a complexidade do genoma. 2) Ligação, com auxílio de enzima de 
ligação, do adaptador barcodes a uma das extremidades dos fragmentos clivados e do adaptador comum a outra 
extremidade. 3) PCR com a adição de primers apropriados capazes de se ligar aos adaptadores ligados aos 
fragmentos clivados. 4) A enzima T4 ligase é inativada e uma alíquota de cada amostra é reunida e aplicada a 
uma coluna de exclusão por tamanho para remoção de adaptadores não ligados ou falhas. 5) Purificação do 
produto da PCR e avaliação dos tamanhos dos fragmentos da biblioteca. 6-7-8) Análise de dados. Fonte: 

Sansaloni (2012).   
 



28 

robustos, a geração de dados é automatizada, não depende da utilização de géis de agarose 

ou policrialamida, requer uma quantidade mínima de DNA genômico por amostra, gera uma 

gama de marcadores com ampla cobertura do genoma, e não há necessidade de obtenção de 

informações prévias sobre sequências de DNA ou de primers específicos (Jaccoud et al., 

2001; Miah et al., 2013). Além disso, os marcadores DArTs e SNPs são ótimas alternativas 

para gerar mapas de alta resolução (Rafalski, 2002). 
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3  MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1. ANÁLISES FENOTÍPICAS  

 

3.1.1 Desenvolvimento da População 

 

A população segregante avaliada nesse trabalho é composta por 251 linhagens 

puras recombinantes (RILs), resultante do cruzamento entre as cultivares Araguaia e 

Maninjau, pelo método de descendente de semente única, ou Single Seed Descent (SSD) até 

a geração F2:7 (RAMOS, 2015). Essa população é resultante de um dos quatro cruzamentos 

em esquema de dialelo circulante simplificado envolvendo os genitores mais produtivos da 

CNAE (Coleção Nuclear de Arroz da Embrapa): Epagri 108 (sistema de cultivo irrigado) x 

IRAT 122 (sequeiro), Epagri 108 (irrigado) x Maninjau (irrigado), Araguaia (sequeiro) x 

IRAT 122 (sequeiro), e Maninjau (irrigado) x Araguaia (sequeiro). 

O genitor Maninjau (Figura 2) é uma cultivar de sistema de cultivo irrigado, 

pertencente a subespécie índica, introduzida da Indonésia, cujo altura média é de 116 cm, o 

florescimento médio é de 85,5 dias, teor de amilose médio de 24,65%, número médio de 

grãos inteiros de 52,65% e produtividade média de 4.396 Kg/ha. O genitor Araguaia (Figura 

3) é uma cultivar desenvolvida na Embrapa, de sistema de cultivo sequeiro, pertencente a 

subespécie japônica. Sua altura média é de 112 cm, ciclo médio, com florescimento de 84,5 

dias, teor de amilose médio de 23,93%, número médio de grãos inteiros de 46,86%, 

produtividade média de 3.310 Kg/ha e resistente a brusone nas folhas (Brondani et al., 2007; 

Garcia 2017; Ramos 2019). 
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3.1.2 Experimento de Campo 

 

O experimento foi conduzido em dois ensaios de campo, nas estações 

experimentais da Embrapa Roraima, localizada no município de Boa Vista - RR (2° 48' N, 

60° 39' W e altitude média de 61 m) (safra 2017/2018), e na Fazenda Palmital, da Embrapa 

Arroz e Feijão, localizada no município de Goianira - GO (16° 26' S, 49° 23' W e altitude 

média de 728 m) (safra 2018/2019) (Apêndice IV). Ambos os experimentos foram 

Figura 3. Foto da planta da cultivar Araguaia (A): Foto do grão da cultivar Araguaia (B). Fonte: Jéssica 

Fernanda, 2019. 

Figura 2. Foto da planta da cultivar Maninjau (A): Foto do grão da cultivar Maninjau (B). Foto: Jéssica 

Fernanda, 2019.  



31 

conduzidos no sistema de cultivo irrigado. Foram avaliadas 243 RILs e 17 testemunhas 

(incluindo os genitores) em Boa Vista e 247 RILs e nove testemunhas (incluindo os 

genitores) em Goianira, totalizando 251 RILs avaliadas (239 em comuns, 4 específicas de 

RR e 8 específicas de GO por conta da disponibilidade de sementes). Os delineamentos 

utilizados foram Lattice 17 x 18 em RR e 16 x 16 em GO, ambos com duas repetições. As 

parcelas foram compostas por quatro linhas de quatro metros de comprimento, com 17 cm 

de espaçamento entre linhas, e com densidade de semeadura de 75 sementes por metro.  

 

3.1.3 Avaliação Fenotípica da População 

 

Os caracteres avaliados foram produtividade de grãos, florescimento, altura de 

plantas e acamamento. A coleta de dados fenotípicos foi realizada nas duas linhas centrais 

de cada parcela, resultando na área de útil de 1,36 m². 

A produtividade de grãos foi obtida após a completa maturação fisiológica dos 

grãos, por meio da conversão do peso dos grãos colhidos de cada parcela em Kg/ha. O 

florescimento foi obtido pelo número de dias a partir da semeadura até atingir 50% das 

panículas floridas. A altura foi estimada após a fase de maturação da planta, pela mensuração 

aleatória de cinco plantas da parcela, medida desde o colmo principal do solo até a 

extremidade da panícula. O acamamento foi avaliado pela percentagem de plantas acamadas 

na fase de maturação, considerando os critérios de Fonseca et al. (2002): 1 - sem 

acamamento; 3 - até 25% de plantas acamadas; 5 - de 25 a 50% de plantas acamadas; 7 - de 

50 a 75% de plantas acamadas; e 9 - acima de 75% de plantas acamadas 

 

3.1.4 Análises Estatísticas Fenotípica 

 

As análises estatísticas dos dados fenotípicos foram divididas em análise 

individual para cada ambiente e análise conjunta envolvendo todos os ambientes, para a qual 

foram utilizados os dados médios da parcela para cada tratamento, para todos os caracteres 

avaliados. As estimativas dos componentes de variância foram obtidas no programa R versão 

3.5.3 (R Core Team, 2019) pelo método da máxima verossimilhança (REML), com 

aplicação do procedimento de melhor predição linear não viesada (BLUP) para a estimação 

dos valores genéticos dos efeitos aleatórios (EBLUP). 

O modelo adotado para análise individual: 
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𝑦𝑖𝑗𝑘𝑚𝑛 = µ + 𝑟𝑗 + 𝑝𝑚 + 𝑡𝑛/𝑚 + 𝑏𝑘/𝑗 + 𝑔𝑖/𝑚 + 𝑒𝑖𝑙𝑘𝑚𝑛 

 

Em que 𝑦𝑖𝑗𝑘𝑚𝑛  é o valor da observação do genótipo 𝑖, na repetição 𝑗, dentro do 

bloco 𝑘, e µ é a constante inerente às observações, que representa a média geral do ensaio. 

Como efeitos fixos do modelo tem-se  𝑝𝑚 , que é o efeito de grupos, que contém o genótipo 

𝑖, e a testemunha 𝑛; 𝑡𝑛/𝑚, que é o efeito da testemunha 𝑛 dentro de grupos. Com efeitos 

aleatórios:  𝑟𝑗 é o efeito da repetição 𝑗; 𝑏𝑘/𝑗 é o efeito do bloco 𝑘 dentro da repetição 𝑗; 𝑔𝑖/𝑚 

é o efeito do genótipo 𝑖 dentro do grupo 𝑚; e 𝑒𝑖𝑙𝑘𝑚𝑛 é o efeito dos erros associados. 

O modelo adotado para análise conjunta: 

 

𝑦𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛 = µ + 𝑟𝑗/𝑙 + 𝑝𝑚 + 𝑡𝑛/𝑚 + 𝑝𝑙𝑚𝑙 + 𝑡𝑙𝑛𝑙 + 𝑏𝑘/𝑗/𝑙  + 𝑔𝑖/𝑚 + 𝑔𝑙𝑖𝑙 + 𝑒𝑖𝑙𝑘𝑙𝑚𝑛  

 

𝑦𝑖𝑗𝑘𝑙𝑚𝑛 : é o valor da observação do genótipo 𝑖, na repetição 𝑗, dentro do bloco 

𝑘, no local 𝑙 e µ é a constante inerente às observações, que representa a média geral dos 

experimentos. Como efeito fixo tem-se : 𝑝𝑚 que é o efeito de grupos, que contém o genótipo 

𝑖 e a testemunha 𝑛; 𝑡𝑛/𝑚, que é o efeito da testemunha 𝑛 dentro de grupos; 𝑝𝑙𝑚𝑙 é o efeito 

da interação grupo  𝑚 com o local 𝑙; 𝑡𝑙𝑛𝑙 é o efeito  da interação testemunha 𝑛 com local 𝑙. 

Como efeitos aleatórios tem-se 𝑟𝑗/𝑙 , é o efeito da repetição 𝑗  dentro do local 𝑙  , 𝑏𝑘/𝑗/𝑙  é o 

efeito de bloco 𝑘 da repetição 𝑗 dentro do local 𝑙; 𝑔𝑖/𝑚 é o efeito do genótipo 𝑖 dentro do 

grupo 𝑚; 𝑔𝑙𝑖𝑙 ,  é o efeito da interação do genótipo 𝑖  no local 𝑙  ; e 𝑒𝑖𝑙𝑘𝑚𝑛 é o efeito dos erros 

associados. 

A estimativa dos parâmetros genéticos para cada caráter foi baseada na análise 

de variância: variância fenotípica, coeficiente de herdabilidade, coeficiente de variação 

experimental, coeficiente de variação genética e Acurácia. 

A variância fenotípica foi estimada por:  

 σ̂2
𝑝 = σ̂2

𝑔 + ( 
σ̂2

𝑒

𝑘
)  

Em que  σ̂2
𝑝 é a estimativa da variância fenotípica, , σ̂2

𝑔  é a estimativa da 

variância genética, σ̂2
𝑒  a estimativa da variância ambiental e 𝑘 é o número de repetições. 

                  A herdabilidade na análise individual foi estimada por: 
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 ℎ̂2 =  
σ̂2

𝑔

σ̂2
𝑔 + (

σ̂2
𝑒

𝑘1 )
  

E na análise conjunta por: 

 ℎ̂2 =  
σ̂2

𝑔

σ̂2
𝑔 + (

σ̂2
𝑒

𝑘2 )
  

Em que  ℎ̂2 é a estimador da herdabilidade, σ̂2
𝑔  é a estimativa da variância 

genética e σ̂2
𝑒  a estimativa da variância ambiental. O número de repetições é representado 

por 𝑘1 e 𝑘2 representa o produto entre o número de repetições e o número de locais. 

 O coeficiente de variação experimental foi estimado por: 

 𝐶𝑉̂𝑒 =  
σ̂2

𝑒

𝑚
  𝑥 100 

Em que 𝐶𝑉̂𝑒  é a estimador do coeficiente de variação, σ̂2
𝑒 a estimativa da 

variância ambiental e 𝑚 é a média do experimento. 

O coeficiente de variação genética foi estimado por: 

 

𝐶𝑉̂𝑔 =  
σ̂2

𝑔

𝑚
  𝑥 100 

Em que 𝐶𝑉̂𝑔 é a estimador do coeficiente de variação genética, σ̂2
𝑔 é a variância 

genética e 𝑚 é a média do experimento. 

 

A acurácia por:  

𝑟̂𝑔𝑔 = [1 −
1

Fc
] 1/2  

 

Em que 𝑟̂𝑔𝑔 é a estimador da acurácia e Fc é o valor de F para genótipos. 

 

A correlação fenotípica por: 

𝑟̂𝑓 =
𝑃𝑀𝐺𝑥𝑦

√𝑄𝑀𝐺𝑥 𝑄𝑀𝐺𝑦
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Em que 𝑟̂𝑓: estimador da correlação fenotípica; 𝑃𝑀𝐺𝑥𝑦: produto médio entre os 

genótipos para os caracteres X e Y; 𝑄𝑀𝐺𝑥: quadrado médio entre os genótipos para o 

carácter X;   𝑄𝑀𝐺𝑦: quadrado médio entre os genótipos para o carácter Y. 

E a correlação genotípica por: 

 

𝑟̂𝑔 =
𝑃𝑀𝐺𝑥𝑦 − 𝑃𝑀𝑅𝑥𝑦/𝑟

√⌀̂𝑔(𝑥)⌀̂𝑔(𝑦)

=  
⌀̂𝑔(𝑥𝑦)

√⌀̂𝑔(𝑥)⌀̂𝑔(𝑦)

 

 

⌀̂𝑔(𝑥) =  
𝑄𝑀𝐺

𝑥
− 𝑄𝑀𝑅

𝑥

r
 

 

⌀̂𝑔(𝑌) =  
𝑄𝑀𝐺

𝑥
− 𝑄𝑀𝑅

𝑥

r
 

Em que ⌀̂𝑔(𝑥𝑦): é o estimador da covariância genética; ⌀̂𝑔(𝑥)  e  ⌀̂𝑔(𝑌): estimadores 

dos componentes quadráticos a variabilidade genotípica para os caracteres X e Y, 

respectivamente.  Foi utilizado a correlação de Pearson, em que a significância da correlação 

fenotípica foi estimada pelo teste t com n-2 graus de liberdade, em que n corresponde ao 

número de genótipos avaliados. A significância das correlações genotípicas foi avaliada pelo 

bootstrap com 5.000 simulações. As análises de correlação foram realizadas no programa 

computacional GENES (Cruz, 2006). 

Para melhor visualização dos dados foi utilizado o pacote ggplot2 (Wickham 

2016) para produzir histogramas e Boxplots das médias ajustadas das RILs e genitores para 

cada caractere, para cada local e para a análise conjunta. 

 

3.2 ANÁLISES GENOTÍPICAS 

 

3.2.1 Extração de DNA e Genotipagem   

 

O DNA genômico foi extraído de folhas jovens de 251 linhagens e seus genitores 

utilizando kit comercial DNeasy 96 Plant Kit (Qiagen).  As amostras foram quantificadas, 

diluídas, distribuídas em placas e enviadas para a empresa Diversity Arrays Technology Pty 

Ltd (DArT P / L), em Canberra (Australia) onde foi realizado a genotipagem pela tecnologia 

de sequenciamento de nova geração, denominada de genotipagem por sequenciamento 
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(GBS, Genotyping by sequencing), utilizando equipamento HiSeq 2000 (Illumina) e 

tecnologia DArTseq.  

 

3.2.2 Análise Estatística Genotípica 

 

3.2.2.1 Filtragem dos dados e Mapa de Ligação 

 

A filtragem dos dados genotípicos foi realizada no software estatístico R versão 

3.5.3 (R Core Team, 2019) por meio do pacote Onemap (Maragrido el al., 2007) para a 

exclusão dos marcadores monomórficos, dados faltantes, locos em heterozigose e 

distorcidos. A conversão da distância física dos marcadores em cM para obtenção do mapa 

de ligação foi realizada pelo software cM Converter versão 1.2.1 

(http://mapdisto.free.fr/cMconverter). A representação gráfica do mapa genético foi  obtido 

pelo programa MapChart versão 2.32 (Voorrips, 2002). A nomenclatura dos marcadores é 

composta do nome do tipo de marcador, seguido de underline (_) e posição física. 

 

3.2.2.2 Análise de QTL 

 

A análise de QTL foi realizada pelo método de mapeamento por intervalo 

múltiplo por meio do pacote R/qtl (Bromam et al., 2003) do software estatístico R versão 

3.5.3 (R Core Team, 2019), considerando LOD igual ou maior a três.  O mapeamento foi 

realizado para os caracteres produtividade de grão, florescimento e altura de plantas, para 

234 RILs e 8.911 marcadores SNPs e silico DArTs. A nomenclatura dos QTLs significativos 

seguiu as diretrizes descritas por McCouch et al. (1997).  

 

3.2.2.3 Desequilíbrio de ligação (DL) e blocos haplotípicos 

   

        O desequilíbrio de ligação (DL) foi obtido  pelo  programa TASSEL 5 versão 

5.2.51 (Glaubitz et al., 2014), onde foi obtida uma matriz de valores r² (Bradbury et al., 

2007). O decaimento DL foi explicado pelo modelo não linear (Hill & Weir, 1988), ajustado 

e graficamente visualizado no software estatístico R versão 3.5.3 (R Core Team, 2019). A 

verificação da posição no genoma dos marcadores mapeados próximos aos picos dos QTLs 

foi realizada através da identificação de blocos haplotípicos utilizando o software Haploview 

http://mapdisto.free.fr/cMconverter
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(Barrett et al., 2005) com porcentagem mínima de genotipagem dos indivíduos ≥ 75% e 

coeficiente de correlação quadrática de r² ≥ 0,8. 

 

3.2.2.4  Perfil Genotípico 

 

O perfil genotípico das RILs em relação aos marcadores que flanquearam os 

QTLs significativos foi obtido por Boxplots produzidos pelo pacote ggplot2 (Wickham 

2016) do software R versão 3.5.3 (R Core Team, 2019), utilizando as médias ajustadas dos 

dados fenotípicos e os dados genotípicos considerando a população completa e para 

seguintes sub-conjuntos: i) RILs mais produtivas; ii) RILs menos produtivas; iii) RILs mais 

altas; iv) RILs mais baixas; v) RILs mais precoces; e vi) RILs mais tardias ( i a vi: 

selecionadas por ranqueamento dos BLUPs) ; vii) População inteira. A significância foi pelo 

Teste Welch. 

 

3.3 ANOTAÇÃO DOS GENES 

 

Os genes presentes nos blocos haplotípicos e nas regiões interblocos dos QTLs 

significativos detectados foram identificados através de buscas em duas plataformas de 

bancos de dados do genoma do arroz: MSU Rice Genome versão 7.0 

(http://rice.plantbiology.msu.edu) e Rice FREND (https://ricefrend.dna.affrc.go.jp). A 

identificação de suas respectivas proteínas e o agrupamento por função protéica em 

categorias funcionais também foi realizada na plataforma MSU Rice Genome versão 7.0 por 

meio da busca de termos descritos no Gene Ontology (GO terms), em que foram 

selecionados para estudo aprofundado as funções dos genes que estão próximos aos picos 

dos QTLs identificados.  A busca por QTLs já referenciados na literatura para a cultura do 

arroz foi realizada através do banco de dados QTARO (http://qtaro.abr.affrc.go.jp/), 

utilizando o intervalo do bloco haplotípicos ou interblocos para cada QTL significativo. 

 

 

 

 

 

 

http://rice.plantbiology.msu.edu/
https://ricefrend.dna.affrc.go.jp/
http://qtaro.abr.affrc.go.jp/
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4  RESULTADOS 

 

4.1. ANÁLISES FENOTÍPICAS  

 

4.1.2 Estimativa dos componentes de variância e parâmetros genéticos 

 

A análise de componentes de variância indicou, pelo teste de razão de 

verossimilhança, diferença significativa entre as progênies para todos os caracteres nas 

análises individuais e análise conjunta dos ambientes (Tabela 1). Para testemunhas foi 

significativo apenas para produtividade de grãos, florescimento e altura de plantas nas 

análises individuais, enquanto que na análise conjunta foi apenas para altura de plantas 

significativo. Houve interação significativa entre progênies com ambiente para 

produtividade de grãos, florescimento, altura de plantas e acamamento. A interação entre 

testemunhas com ambiente foi significativa para produtividade de grãos e florescimento. 

A variância genética (σ2
𝑔) das testemunhas foi maior que das progênies em 

produtividade de grãos, florescimento e altura, exceto em acamamento. Já a variância 

genética (σ2
𝑔) do efeito de interação de testemunhas com ambiente foi maior que a variância 

genética do efeito de interação de progênie com ambiente para todos os caracteres. A 

variância genética (σ2
𝑔) e variância fenotípica (σ2

𝑝) entre progênies e a variância ambiental 

σ2
𝑒    foi maior em Goianira para produtividade de grãos e altura de plantas, e em Boa Vista 

para florescimento e acamamento (Tabelas 1 e 2). 

     A herdabilidade (h2) de progênies foi considerada alta para produtividade de 

grãos, florescimento e altura de plantas, e moderada para acamamento. Produtividade de 

grãos teve maior herdabilidade em Boa Vista (h2= 0,84), florescimento em Goianira (h2= 

0,99), e altura de plantas e acamamento na análise conjunta (h2= 0,90 e 0,51). O 𝐶𝑉𝑔, de 

modo geral, foi considerado alto, com exceção de produtividade de grãos conjunta e em 

acamamento, em que  o coeficiente de variação fenotípica (𝐶𝑉𝑒) foi maior que o 𝐶𝑉𝑔  (Tabela 

2). 
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Local Efeito Deviance p – value Variância ( σ2
𝑔 ) 

Produtividade de grãos 

Boa vista 

Progênie 8.739.0 2.2e-16 *** 84,1 

Testemunha 8.822.1 2.2e-16 *** 115,8 

Resíduo - - 31,5 

Goianira 

Progênie 8.651.0  2.2e-16 *** 115,7 

Testemunha 8.668.4 2.2e-16 *** 157,7 

Resíduo - - 66,9 

Analise conjunta 

Progênie 1.712,1 1,993e-11 *** 53,0 

Testemunha 1.707,6 1𝑛𝑠  150,2 

Progênie x Ambiente 1.718,1  2.2e-16 *** 48,5 

Testemunha x Ambiente 1.710,0 0,00131 ** 160,0 

Resíduo - - 48,4 

Florescimento 

Boa vista 

Progênie 3.377,7 2.2e-16 *** 36,4 

Testemunha 3.258,8 2.2e-16 *** 147,3 

Resíduo - - 5,3 

Goianira 

Progênie 2.346,2 2.2e-16 *** 23,1 

Testemunha 2.988,9 2.2e-16 *** 324,2 

Resíduo - - 0,9 

Analise conjunta 

Progênie 5.525,8 2.2e-16 *** 24,5 

Testemunha 5.316,9   1𝑛𝑠  87,8 

Progênie x Ambiente 5.511,7 2.2e-16 *** 5,5 

Testemunha x Ambiente 5.373,7    6.433e-10 *** 8,2 

Resíduo - - 3,2 

Altura de Plantas 

Boa vista 

Progênie 3.800,2 2.2e-16 *** 57,5 

Testemunha 3.715,8 5.897e-08*** 130,6 

Resíduo - - 29,9 

Goianira 

Progênie 3.902,9 2.2e-16 *** 107,8 

Testemunha 3.758,9 3.978e-14*** 344,1 

Resíduo - - 29,9 

Analise conjunta 

Progênie 7.346,8    2.2e-16 *** 69,3 

Testemunha 7.193 2.2e-16 *** 277,2 

Progênie x Ambiente 7.231,5  5.57e-10 *** 14,2 

Testemunha x Ambiente 7.199,7      0,4613𝑛𝑠  27,3 

Resíduo - - 29,8 

Acamamento 

Boa vista 

Progênie 2.105,8 8.176e-08*** 1,0 

Testemunha 2.080,4 0,9996𝑛𝑠  0,4 

Resíduo - - 2,3 

Goianira 

Progênie 1.994,1 6.191e-08***  1,0  

Testemunha 1.965,8 0,9982𝑛𝑠  0,2 

Resíduo - - 2,0 

Analise conjunta 

Progênie 4.045,4 2.904e-05 *** 0,5 

Testemunha 4.027,9   1𝑛𝑠  0,3 

Progênie x Ambiente 4.038,7   0,001024 ** 0,4 

Testemunha x Ambiente  4.030,1  0,949𝑛𝑠 0,6 

Resíduo - - 2,2 

 
*** Significância a 0,001; ** Significância a 0,01; ns: não siginificativo. 

Tabela 1.  Resumo da análise de variância para produtividade de grãos (Kg/ha), florescimento (dias), altura 

de plantas (cm) e acamamento (nota) em Boa Vista, Goianira e análise conjunta. 
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Caráter  Parâmetro  
                            Ambiente  

Boa Vista Goianira Análise conjunta 

Produtividade de grãos 

σ2
𝑔  84,1 115,7 53,0 

σ2
𝑒 31,5 66,9 48,4 

σ2
𝑝 57,8 91,3 50,7 

h2 0,8 0,7 0,8 

𝐶𝑉𝑔  16,8 17,9 10,0 

𝐶𝑉𝑒(%) 12,1 12,3 12,4 

Acurácia 0,8 0,8 0,9 

Média geral (Kg/ha)  5.000 6.455 4.977 

Florescimento 

σ2
𝑔  36,4 23,1 24,5 

σ2
𝑒 5,3 0,9 3,2 

σ2
𝑝 20,9 12,0 13,8 

h2 0,9 0,9 0,9 

𝐶𝑉𝑔  50,6 27,9 33,8 

𝐶𝑉𝑒(%) 3,2 1,1 2,3 

Acurácia 0,9 0,9 0,9 

Média geral (dias) 72,0 82,8 72,3 

Altura de Plantas 

σ2
𝑔  57,5 107,8 69,3 

σ2
𝑒 29,9 29,9 29,8 

σ2
𝑝 43,7 68,8 49,5 

h2 0,7 0,8 0,9 

𝐶𝑉𝑔  54,0 91,1 64,5 

𝐶𝑉𝑒(%) 5,2 4,6 4,9 

Acurácia 0,8 0,8 0,9 

Média geral (cm)  106,5 118,2 107,3 

Acamamento 

σ2
𝑔  1,0  1,0 0,5 

σ2
𝑒 2,3 2,0 2,2 

σ2
𝑝 1,7 1,5 1,4 

h2 0,4 0,5 0,5 

𝐶𝑉𝑔  52,5 62,2 28,2 

𝐶𝑉𝑒(%) 80,6 89,1 84,5 

Acurácia 0,4 0,4 0,5 

Média geral  (nota) 2,0 1,6 2,1 

 

𝐶𝑉𝑒(%): coeficiente de variação experimental; 𝐶𝑉𝑔: coeficiente de variação genética;   σ2
𝑔 : variância genotípica;  

σ2
𝑒: variância residual;  σ2

𝑝: variância fenotípica; h²: herdabilidade. 

Tabela 2.  Estimativas dos componentes de variância e de parâmetros genéticos para produtividade de 

grãos (Kg/ha), florescimento (dias), altura de plantas (cm) e acamamento (notas) para as 

RILs de arroz testadas em dois ambientes. 
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O coeficiente de variação experimental  (𝐶𝑉𝑒(%)) foi baixo para produtividade 

de grãos (12,1%; 12,3% e 12,4), florescimento (3,2%; 1,1% e 2,3%) e altura de plantas 

(5,2%; 4,6% e 4,9% ) e alto para acamamento (80,6%; 89,1 e 84,5%) em todos os locais e 

análise conjunta. Em contrapartida, a acurácia foi alta para produtividade de grãos (0,89; 0,8 

e 0,9), florescimento (0,93; 0,98 e 0,97) e altura de plantas (0,81; 0,86 e 0,92), enquanto que 

para acamamento foi baixa (0,42; 0,41 e 0,57) (Tabela 2).  

      A análise de correlação dos caracteres indicou correlação positiva significativa 

entre florescimento e altura de plantas (Boa Vista, Goianira e análise conjunta), altura de 

plantas e acamamento (Boa Vista, Goianira e análise conjunta) e acamamento e 

produtividade (Goianira e análise conjunta). Houve correlação negativa entre florescimento 

e acamamento (Goianira e análise conjunta) e florescimento e produtividade (Goianira e 

análise conjunta) (Tabela 3). Assim, a correlação indicou que plantas precoces foram baixas 

e produtivas, as baixas resistentes ao acamamento e, que as resistentes ao acamamento 

também foram produtivas.  

 

Caráter   Flo Alt Aca Prod Flo Alt Aca Prod Flo Alt Aca Prod 

   Boa Vista Goianira Conjunta 

Flo 
F - 0,27** -0,05 0,04 - 0,20** -0,05 -0,19** - 0,27** -0,08 -0,10 

G - 0,33⁺⁺ -0,07 0,07 - 0,21⁺⁺ -0,10⁺ -0,22 - 0,31⁺⁺ -0,17⁺⁺ -0,16⁺⁺ 

Alt 
F   - 0,11 0,12  - 0,36** -0,05  - 0,24** 0,005 
G   - 0,15⁺ 0,09  - 0,52⁺⁺ -0,07  - 0,28⁺⁺ -0,04 

Aca 
F    - 0,04   - 0,25**   - 0,19** 
G    - 0,02   - 0,43⁺⁺   - 0,26⁺⁺ 

Prod 
F     -    -    - 

G     -    -    - 

**,*: Significativo a 1 e 5%, pelo teste t, respectivamente, ++,+: significativoa 1 e 5%, respectivamente, pelo método 
bootstrap com 5000 simulações.  

 

4.1.3 Identificação das RILs com melhor desempenho  

 

As RILs com melhor desempenho produtivo (média de 6.455 Kg/ha) e 

resistentes ao acamamento (média de 1,7) foram obtidas em Goainira, enquanto as mais 

precoces (média de 72,1 dias) e baixas (média 106, 51cm) foram obtidas em Boa Vista 

(Figura 4). Houve transgressividade das linhagens em relação aos genitores para todos os 

caracteres. 

Tabela 3. Correlações fenotípicas (F) e genotípicas (G) entre os caracteres florescimento (Flo), altura de 

plantas (Alt), acamamento (Aca) e produtividade (Prod) avaliados em uma população de linhas puras 

recombinantes de arroz. 
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Figura 4.  Produtividade (Kg/ha), florescimento (dias), altura de plantas (cm) e acamamento (nota)  das linhas 

puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau e testemunhas nos 

experimentos de Boa Vista, Goianira e análise conjunta. 
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Os genitores, assim como as linhagens, tiveram melhor desempenho para 

produtividade (Maninjau - 8.637 Kg/ha e Araguaia - 5.384 Kg/ha) e acamamento (Maninjau 

– nota 1,2 e Araguaia – nota 2,0) em Goianira, e maior precocidade (Maninjau - 73,5 dias e 

Araguaia - 77 dias) e porte baixo (Araguaia – 98,7 cm e Maninjau – 108,7 cm) em Boa vista 

(Figura 5). 

 

 

Considerando todos os ambientes, o genitor Maninjau teve melhor desempenho 

produtivo em relação ao genitor Araguaia. Por outro lado, Araguaia teve maior precocidade, 

porte baixo e resistência ao acamamento do que o genitor Maninjau (Figura 6).  

       Com ranqueamento das RILs pelas médias ajustadas selecionamos 15 RILs com 

melhor desempenho e 15 com pior desempenho para cada caractere em cada ambiente e na 

análise conjunta (Apêndice I), o que possibilitou a seleção de linhagens superiores e verificar 

o perfil genotípico dessas linhagens em relação aos QTLs identificados na análise genotípica.  

Figura 5.  Produtividade de grãos (Kg/ha), florescimento (dias), altura de plantas (cm) e acamamento (nota) 

das linhas puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau e testemunhas nos 

experimentos de Boa Vista, Goianira e análise conjunta. (L - BV): linhas puras recombinantes em 

Boa vista; (L - GO): linhas puras recombinantes em Goianira; (L - CJ): linhas puras recombinantes 

em análise conjunta; (T -  BV): testemunhas em Boa Vista; (T - GO): testemunhas em Goianira; 

(T - CJ): testemunhas em análise conjunta; (G – BV): genitores em Boa Vista; (G – BV): genitores 

em Goianira e (G – BV): genitores em análise conjunta. 
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       Entre as linhagens mais produtivas de cada ambiente, foram selecionadas as que 

agregaram precocidade e/ou porte baixo. Destacaram-se três linhagens em Boa Vista, três 

em Goianira e quatro na análise conjunta (Tabela 4). Entre elas, duas linhagens merecem 

destaque por possuírem maior adaptabilidade e estabilidade para múltiplos caracteres: na 

análise conjunta dos ambientes a linhagem 1435 está simultaneamente entre as 15 linhagens 

mais produtivas, precoces e baixas, e e a linhagem 1572 está entre as 15 linhagens mais 

produtivas e baixas (Figura 7).  

 

Figura 6.  Histogramas de florescimento das linhas puras recombinantes provindas do cruzamento Araguais 

x Maninjau e testemunhas em Boa Vista, Goianira e análise conjunta.  
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Local Genótipo Produtividade (Kg/ha) Florescimento (dias) Altura (cm) 
Acamamento 

(nota) 

Boa Vista 

1572 6.917 68,0 91,7 2,1 

1632 6.513 75,5 98,4 1,7 
1648 6.181 68,0 100,9 1,7 

Maninjau 
(Genitor) 

6.125 73,5 108,7 3,0 

Araguaia 
(Genitor) 

2.763 77,0 98,7 0,9 

Média Geral 5.001 72,1 106,5 2,1 
CV% 12,1 3,2 5,2 80,6 

Goianira 

1572 8.827 80,7 99,0 1,4 
1435 8.067 76,7 102,2 1,3 
1552 7.830 73,4 109,4 1,5 

Maninjau 
(Genitor) 

8.637 92 125,1 1,2 

Araguaia 
(Genitor) 

5.384 83,5 115,9 2,0 

Média Geral 6.455 82,8 118,3 1,7 
CV% 12,3 1,1 4,6 89,1 

Análise 
Conjunta 

1572 6.546 69,3 90,0 2,0 

1632 6.307 73,5 100,6 1,9 

1648 5.846 69,8 101,1 1,8 

1435 5.784 65,4 95,4 2,6 

Maninjau 
(Genitor) 

7.340 82,8 117,1 2,1 

Araguaia 
(Genitor) 

4.034 80,3 107,2 1,4 

Média Geral 4.978 72,4 107,4 2,1 

CV% 12,4 2,3 4,9 84,5 

 

  

Figura 7. Linhas puras recombinantes (Araguais x Maninjau) com melhor desempenho. 1572 (A): 

produtiva e baixa; 1435 (B): produtiva, precoce e baixa.  Foto: Jéssica Fernanda.  

 

 

Tabela 4.  Linhagens puras recombinantes que se destacaram por bom desempenho de múltiplos caracteres 

simultaneamente entre as 15 RILs mais produtivas de cada ambiente. 



45 

4.2. ANÁLISE GENOTÍPICA 

 

4.2.1 Genotipagem, filtragem dos dados e mapa de ligação 

 

A genotipagem DArTseq das 251 linhagens puras recombinantes e seus 

genitores Araguaia e Maninjau, identificou 33.099 marcadores, dos quais 15.181 eram SNPs 

(codominantes) e 17.918 silico DArTs (dominantes). A filtragem dos marcadores eliminou 

duplicatas (mesma posição física), monomórficos, heterozigóticos, locos com 80% de dados 

perdidos e locos distorcidos pelo teste de X², que não se ajustaram à segregação esperada em 

F7, de 1:1 (Tabela 5), resultando em 8.911 marcadores, dos quais 5.025 eram SNPs e 3.886 

sílicos DArTs em 234 RILs. A partir desses marcadores foi gerado um mapa de ligação 

constituído de 12 cromossomos, com tamanho total de 1.621 cM (364 Mbp) e com distância 

média entre marcadores de 0,18 cM (Tabela 6). A quantidade de marcadores por 

cromossomo variou de 368 a 1.442 marcadores e a distância total de 92 cM (22 Mbp) à 203 

cM (43 Mbp).  

 

Cromossomo 
Marcadores 

SNPs 

Marcadores 

DArTs 

Total de 

Marcadores 

Distância Total ≈ 

(Mbp) 

Distância Total ≈ 

(cM) 

1 907 535 1.442 43 203 

2 736 485 1.221 35 175 

3 420 245 665 36 194 

4 427 307 734 35 133 

5 537 307 844 29 132 

6 393 286 679 30 137 

7 383 399 782 28 151 

8 244 203 447 28 117 

9 446 342 788 22 92 

10 138 230 368 23 93 

11 225 339 564 28 94 

12 169 208 377 27 100 

Total 5.025 3.886 8.911 364 1.621 

  Marcadores SNPs e DArTs   

Número de marcadores iniciais 33.099  

Filtro 1: número de marcadores após eliminação de duplicatas 

(eliminação de Darts com mesma posição física dos SNPs) 25.271 

 

Filtro 2:  número de marcadores após eliminação de locos 

heterozigóticos, monomórficos, dados perdidos 

 

12.637 
 

Filtro 4:   número de marcadores após eliminação de locos distorcidos 8.911  

Total de marcadores após as filtragens 8.911  

Tabela 6. Distribuição de marcadores por cromossomo das RILs provindas do cruzamento Araguaia x 

Maninjau utilisados na analise de QTL. 
 

 

Tabela 5. Filtragem utilizada para obtenção do conjunto de marcadores finais para as análises. 
 

Cromossomo 
Marcadores 

SNPs 

Marcadores 

DArTs 

Total de 

Marcadores 

Distância Total ≈ 

(Mbp) 

Distância Total ≈ 

(cM) 

1 907 535 1.442 43 203 

2 736 485 1.221 35 175 

3 420 245 665 36 194 

4 427 307 734 35 133 

5 537 307 844 29 132 

6 393 286 679 30 137 

7 383 399 782 28 151 

8 244 203 447 28 117 

9 446 342 788 22 92 

10 138 230 368 23 93 

11 225 339 564 28 94 

12 169 208 377 27 100 

Total 5.025 3.886 8.911 364 1.621 

Cromossomo 
Marcadores 

SNPs 
Marcadores DArTs 

Total de 
Marcadores 

Distância Total ≈ 
(Mbp) 

Distância Total ≈ 
(cM) 

1 907 535 1.442 43 203 

2 736 485 1.221 35 175 

3 420 245 665 36 194 

4 427 307 734 35 133 

5 537 307 844 29 132 

6 393 286 679 30 137 

7 383 399 782 28 151 

8 244 203 447 28 117 

9 446 342 788 22 92 

10 138 230 368 23 93 

11 225 339 564 28 94 

12 169 208 377 27 100 

Total 5.025 3.886 8.911 364 1.621 

se de QTL. 
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4.2.2 Desequilíbrio de Ligação  

 

A extensão e a taxa de decaimento do desequilíbrio de ligação (DL), em função da 

distância física em kb, na população Maninjau x Araguaia (Apêndice III), considerando 

todos os cromossomos de 234 linhagens genotipadas, teve taxa média de decaimento de DL 

no genoma considerada alta. O valor médio (r² = ~ 0,22) de DL, correspondente à redução 

em 50% do máximo previsto na linha de tendência (r2= ~ 0,45), atingiu distância física de 

4.960,84 kb.  

 

4.2.3 Análise de QTL 

 

 A análise por mapeamento múltiplo identificou 22 QTLs significativos (LOD 

mínimo 3), seis para produtividade de grãos, cinco para florescimento, e 11 para altura de 

plantas (Tabelas 7, 8 e 9; Figura 9). Os seis QTLs identificados para produtividade (Tabela 

7), foram   identificados nos cromossomos 1, 2, 3, 8 e 12. A variação fenotípica explicada 

por eles variou de 6,13% a 14,91% e contribuíram de 49,67 Kg/ha a 223,85 Kg/ha na 

Figura 8. Medida do desequilíbrio de ligação (DL) vs. distância física de mapa, entre pares de marcadores 

SNP e sílicos Darts de linhas puras recombinantes de arroz provindas do cruzamento Maninjau x 

Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores de DL observados; a linha azul, a tendência 

não-linear do decaimento esperado de DL; a linha vermelha, ao valor de r² correspondente à 

metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado (r² = ~ 0,45). 

 

 

Figura 8. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de marcadores 

SNP e sílicos Darts por cromossomo, com medidas de todos cromossomos de Linhas Puras 

Recombinantes de arroz provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos 

correspondem aos valores de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento 

esperado de DL; a linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo 

estimado (r² = ~ 0,45). 
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produtividade das linhagens. Houve interação entre os QTLs GYLD1.1 e GYLD12 e juntos 

explicaram 7,10% da variação fenotípica, com incremento de 179,90 Kg/ha na produtividade 

de grãos.  

Os cinco QTLs detectados para florescimento, foram identificados nos 

cromossomos 3 e 6 (Tabela 8). A variação fenotípica explicada pelos QTLs de florescimento 

variou de 4,59% a 35,36%, com incremento de 0,78 dias a 27,48 dias no florescimento das 

linhagens. Houve interação entre os QTLs FWRG3.1 e FWRG6, e FWRG3.2 e FWRG6.1. 

Os efeitos de suas interções variaram de 4,59% a 6,57%, com incremento de 1,28 dias a 

10,31 dias. Os 11 QTLs identificados para altura de plantas foram detectados nos 

cromossomos 2, 3, 4, 5, 9 e 12, e explicaram de 3,94% a 15,64% da variação fenotípica, com 

incremento na altura de plantas de 1,33 cm a 3,82 cm (Tabela 9).  

Um único QTL não apresentou interação QTL por ambiente, o PTHT12 para 

altura de plantas, que foi identificado em todas as análises (ambientes). Apesar dos demais 

QTLs terem sido detectados em apenas um ambiente, alguns deles identificados para o 

mesmo caractere em ambientes diferentes estão localizados em regiões próximas do mesmo 

cromossomo, como GYLD1 e GYLD1.1 para produtividade; FWRG3, FWRG3.1 e FWRG3.2 

para florescimento; PTHT3 e PTHT3.1, PTHT4.1, PTHT4.1.1 e PTHT4.1.2, e PTHT4.2 e 

PTHT4.2.1 para altura de plantas.  Além disso, o QTL para produtividade GYLD12 foi 

identificado apenas na análise conjunta. 

       A partir da análise de QTL e do perfil genotípico das RILs em relação aos 

marcadores que flanquearam os picos dos QTLs, foi possível verificar que a maioria dos 

alelos favoráveis para produtividade foram provenientes do genitor Maninjau, e para 

florescimento e altura, foram provenientes do genitor Araguaia (Figuras 10 a 17).  
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Local QTL Chr. 
Posição 

(cM) 
LOD 

Marcador 

Significativo 

Intervalo 

Marcador 
Bloco(DL) 

N° Genes 

no Bloco 

Local (Gene) do 

Marcador 

Interação 

Aditiva 

LOD 

IA 
ADD  VF (%) AF TA 

Produtividade de Grãos 

BV 

GYLD2 2 104,7 3,87 SNP_2_22651753 

SNP_2_8456 a  Dart_2_22546576 a 

27 LOC_Os02g37540 

- - 

223,85 6,91 Maninjau C/G 
Dart_2_25949481 SNP_2_22686498 (139kb) 

GYLD8 8 27,8 3,44 SNP_8_3615434 
SNP_8_3355082 a  Dart_8_3592741 a 

5 LOC_Os08g06430 
 -

211,01 
6,13 Araguaia G/A 

SNP_8_8838176 SNP_8_3617996(25 kb) 

GO 

GYLD1 1 22,2 5,05 Dart_1_4544449 

Dart_1_3094309 a  SNP_1_4143515 a  

64 LOC_Os01g09030 

- - 

282,33 8,84 Maninjau DArT 
SNP_1_6366619   SNP_1_4623218 (449 kb)  

GYLD3 3 9,0 3,72 Dart_3_1309059 
SNP_3_412709 a  SNP_3_1216800 a 

59 

entre LOC_Os03g03100 

e  -

245,18 
6,43 Araguaia DArT 

SNP_3_16586344 SNP_3_1629632 (412 kb) LOC_Os03g03110 

AC 

GYLD1.1 1 28,0 8,30 Dart_1_5140203 
SNP_1_4518260 a  SNP_1_4729830 a 

63 LOC_Os01g09890 
    

142,92 14,91 Maninjau DArT 

SNP_1_6366619 SNP_1_5226775 (496 kb)     

GYLD12 12 34,0 4,41 SNP_12_5143767 

 SNP_12_5143767 

a  

Dart_12_38956 a 

Dart_12_260583 (221 kb) e  
55 

entre LOC_Os12g37290 

e 

    
49,67 7,65 Maninjau T/C 

    

Dart_12_6972574 
Dart_12_15157119 a 

Dart_12_15641604 (484 kb) 
LOC_Os12g37320 

            

- - - - - - - - - 

GYLD1.1 

X 

GYLD12 

4,10 172,90 7,10 - - 

 

 

       

Tabela 7. QTLs identificados para produtividade de grãos (Kg/ha) nas linhagens puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau.  

 

Tabela 7. QTLs identificados para produtividade de grãos (kg.ha−1) nas Linhagens Puras Recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau. Chr. = cromossomo; Posição 

(cM) = Posição do QTL no mapa genético em cM; Bloco (DL) = intervalo do bloco em desequilíbrio de ligação no qual está o pico do QTL detectado. LOD IA = LOD da 

interação aditiva; ADD = efeito aditivo; VF (%) = porcentagem de variação fenotípica explicada pelo QTL; AF = alelo favorável herdado do genitor Araguaia ou Maninjau; TA  

= troca de alelo. 

Chr. = cromossomo; Posição (cM) = posição do QTL no mapa genético em cM; Bloco (DL) = intervalo do bloco em desequilíbrio de ligação no qual está o pico do QTL detectado. LOD   IA = LOD da interação  aditiva; ADD = efeito 

aditivo; VF (%) = porcentagem de variação fenotípica explicada pelo QTL; AF = alelo favorável herdado do genitor Araguaia ou Maninjau; TA  = troca de alelo; BV= Boa Vista; GO= Goianira; AC= análise conjunta.  
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Local QTL Chr. 
Posição 

(cM) 
LOD 

Marcador 

Significativo 

Intervalo 

Marcador 
Bloco (DL) 

N° Genes no 

Bloco 

Local (Gene) do 

Marcador 

Interação 

Aditiva 

LOD 

IA 
ADD  VF (%) AF TA 

Florescimento 

BV FWRG3 3 8,8 16,33 SNP_3_2382798 
SNP_3_126800 a  SNP_3_2382798 a 

51 LOC_Os03g04940 - - 3,10 27,48 Maninjau C/A 
SNP_3_2188644 SNP_3_2729909 (347 kb) 

GO 

FWRG3.1 3 9,0 21,75 Dart_3_1309059 
SNP_3_1226668 a  SNP_3_1216800 a 

59 
entre LOC_Os03g03100 e 

    

2,64 34,38 Maninjau DArT 
SNP_3_1441759 SNP_3_1629632 (412 kb) LOC_Os03g03110 

FWRG6 6 26,6 6,55 Dart_6_5080779 

Dart_6_4577290 a  
Dart_6_4577290 à 

SNP_6_4628769(51 kb) e 
bloco 1: 11; 

entre LOC_Os06g09950 e 
1,17 8,85 Maninjau DArT 

SNP_6_6845649 
SNP_6_5556514 à 

SNP_6_5669018 (112 kb) 

 interblocos:117;  

bloco 2: 24 LOC_Os06g09960 

- - - - - - - - - 

FWRG3.1 

X 

FWRG6 

4,94 1,28 6,57 - - 

AC 

FWRG3.2 3 8,8  22,43 SNP_3_1226668 
SNP_3_1226668 a  SNP_3_1216800 a 

55 
entre LOC_Os03g02980 e 

  

  
27,48 35,36 Maninjau A/T 

SNP_3_1404297 SNP_3_1629632 (412 kb) LOC_Os03g03000 
  

FWRG6.1 6 31,3 4,37 Dart_6_5519024 

SNP_6_809203 a  
 Dart_6_4577290 à 

SNP_6_4628769(51 kb) e 

bloco 1: 11; 
entre LOC_Os06g09950 e 

0,78 5,73 Maninjau DArT  interblocos:117;    

SNP_6_24367467 
SNP_6_5556514 à 

SNP_6_5669018 (112 kb) 
bloco 2: 24 LOC_Os06g09960   

- - - - - - - - - 

FWRG3.2 

X 

FWRG6.1 

3,53 10,31 4,59 - - 

Chr. = cromossomo; Posição (cM) = posição do QTL no mapa genético em cM; Bloco (DL) = intervalo do bloco em desequilíbrio de ligação no qual está o pico do QTL detectado. LOD   IA = LOD da interação aditiva; ADD = efeito aditivo; 

VF (%) = porcentagem de variação fenotípica explicada pelo QTL; AF = alelo favorável herdado do genitor Araguaia ou Maninjau;  TA  = troca de alelo; BV= Boa Vista; GO= Goianira; AC= análise conjunta.  

Tabela 8. QTLs identificados para florescimento (dias) nas linhagens puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau.  

 

Tabela 8. QTLs identificados para Florescimento (dias) nas Linhagens Puras Recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau. (Chr.) = cromossomo; Posição (cM) = Posição do 

QTL no mapa genético em cM; Bloco (DL) = intervalo do bloco em desequilibriode ligação no qual está o pico do QTL detectado. LOD IA = LOD da interação aditiva; ADD = 

efeito aditivo; VF (%) = porcentagem de variação fenotípica explicada pelo QTL; AF = alelo favorável herdado do genitor Araguaia ou Maninjau; TA = troca de alelo. 
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Local QTL Chr. 

Posição 

(cM) 
LOD 

Marcador 

Significativo 
Intervalo Marcador Bloco (DL) 

N° Genes 

no Bloco 
Local (Gene) do Marcador ADD  VF (%) AF TA 

Altura de Plantas 

BV 

PTHT2 2 114,6  3,46 SNP_2_24752077 
Dart_2_20858299 a  SNP_2_24387075 a 

57 LOC_Os02g40840 -1,36 4,11 Araguaia C/G 
SNP_2_28546065 SNP_2_24839341 (452 kb) 

PTHT3 3 9,0  8,28 Dart_3_1309059 
SNP_3_225564 a  SNP_3_1216800 a 

59 
entre LOC_Os03g03100 e 

2,22  10,33 Maninjau DArT 
SNP_3_3334462 SNP_3_1629632 (412 kb) LOC_Os03g03110 

PTHT4.1 4 20,2 4,02 Dart_4_13282199 
SNP_4_1743685 a  Dart_4_13178627 a 

37 
entre LOC_Os04g23260 e 

1,48 4,80 Maninjau DArT 
Dart_4_20451855 Dart_4_13674389(495 kb) LOC_Os04g23280 

PTHT4.2 4 131,0  6,01 SNP_4_35015166 
SNP_4_32253623 a  SNP_4_34583188 a 

80 
entre LOC_Os04g58860 e 

-1,83 7,33 Araguaia A/G 
SNP_4_35441030 SNP_4_35083050 (499 kb) LOC_Os04g58870 

PTHT9 9 69,1 3,32 SNP_9_18541358 
Dart_9_15168611 a  Dart_9_18188790 a 

74 
entre LOC_Os09g30438 e 

-1,33 3,94 Araguaia C/T 
Dart_9_22939398 Dart_9_18688699(499 kb) LOC_Os09g30442 

PTHT12 12 73,1 6,10 SNP_12_22887040 
Dart_12_22172464 a  SNP_12_22490046 a 

55 
entre LOC_Os12g37290 e 

1,85 7,44 Maninjau C/A 
Dart_12_24006071 Dart_12_22964654 (474 kb) LOC_Os12g37320 

GO 

PTHT4.1.1 4 19,8  4,02 Dart_4_7593479 
SNP_4_1743685 a  SNP_4_7389186 a 

21 LOC_Os04g13590 2,32 5,75 Maninjau DArT 
SNP_4_35441030 SNP_4_7875012 

PTHT5 5 83,0  3,16 SNP_5_21097152 
Dart_5_11906865 a  SNP_5_21097152 

75 
entre LOC_Os05g35490 e 

2,07 4,49 Maninjau T/C 
SNP_5_26866103 Dart_5_21559701 LOC_Os05g35500 

PTHT12 12 73,1 10,27 SNP_12_22887040 
SNP_12_22490046 a  SNP_12_22490046 a 

55 
entre LOC_Os12g37290 e 

3,82 15,64 Maninjau C/A 
SNP_12_23016351 Dart_12_22964654 (474 kb) LOC_Os12g37320 

AC 

PTHT3.1 3 10,2 4,09 SNP_3_1435501 
SNP_3_225564 a  SNP_3_1216800 a 

59 
entre LOC_Os03g03360 e 

1,78 5,39 Maninjau C/T 
SNP_3_5985794 SNP_3_1629632 (412 kb) LOC_Os03g03370 

PTHT4.1.2 4 20,0 3,64 Dart_4_12046739 
Dart_4_2471473 a  SNP_4_11887933 a 

37 
entre LOC_Os04g21330 e 

1,66  4,78 Maninjau DArT 
Dart_4_20451855 Dart_4_12383732 (495 kb) LOC_Os04g21340 

PTHT4.2.1 4 131,5  3,73 SNP_4_35059308 
SNP_4_32253623 a  SNP_4_34583188 a 

80 
entre LOC_Os04g58920 e  

-1,66 4,89 Araguaia T/C 
SNP_4_35441030 a  SNP_4_35083050(499 kb) LOC_Os04g58940 

PTHT12 12 73,1 10,56 SNP_12_22887040 
SNP_12_22490046 a  SNP_12_22490046 a 

55 
entre LOC_Os12g37290 e 

2,90 14,84 Maninjau C/A 
SNP_12_23016351 Dart_12_22964654 (474 kb) LOC_Os12g37320 

Tabela 9. QTLs identificados para altura de plantas (cm) nas linhagens puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau.  

 

Tabela 9. QTLs identificados para Altura de Plantas (cm) nas Linhagens Puras Recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Maninjau. (Chr.) = cromossomo; Posição (cM) = Posição 

do QTL no mapa genético em cM; Bloco (DL) = intervalo do bloco em desequilíbrio de ligação no qual está o pico do QTL detectado. ADD = efeito aditivo; VF (%) = porcentagem 

de variação fenotípica explicada pelo QTL; AF =  alelo favorável herdado do genitor Araguaia ou Maninjau; TA = troca de alelo. 

Chr. = cromossomo; Posição (cM) = posição do QTL no mapa genético em cM; Bloco (DL) = intervalo do bloco em desequilíbrio de ligação no qual está o pico do QTL detectado. LOD   IA = LOD da interação aditiva; ADD = efeito aditivo; 

VF (%) = porcentagem de variação fenotípica explicada pelo QTL; AF = alelo favorável herdado do genitor Araguaia ou Maninjau; TA  = troca de alelo; BV= Boa Vista; GO= Goianira; AC= análise conjunta.  
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Figura 9. Mapa genético com localização dos QTLs significativos para produtividade grãos (vermelho), florescimento 

(azul), altura de plantas (verde), e para os três caracteres simultaneamente (rosa) nas linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Em preto são os marcadores das extremidades dos cromossomos. 

 

 

Figura 9. Mapa genético com localização dos QTLs significativos para Produtividade grãos (vermelho), Florescimento 

(azul), Altura (verde), e para os três caracteres simultaneamente (rosa) nas Linhas Puras Recombinantes de arroz 
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Figura 10. Efeitos genotípicos (Blups) das linhas puras recobinantes (RILs) para produtividade de grãos 

(Kg/ha) (15 RILs mais produtivas e 15 RILs menos produtivas) em Boa Vista, e Goianira. Alelo 

(A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de pelo Teste 

Welch. 

 

Figura 10. Gráfico boxplot dos efeitos genotípicos (Blups) das Linhas Puras Recobinantes (RILs) para 

produtividade de grãos (15 RILs mais produtivas e 15 RILs menos produtivas) em Boa Vista, e 

Goianira. Alelo (A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de 

pelo Teste Welch. 
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Figura 11. Perfil genotípico das 234 linhas puras recombinantes (RILs) com relação ao efeito dos alelos 

doados pelos genitores (Araguaia x Maninjau), e os marcadores (SNPs e silico DArTs) que 

flanqueiam os QTLs identifcados para produtividade de grãos (Kg/ha) em Boa Vista, Goianira 

e análise conjunta. Alelo (A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. 

Significância de pelo Teste Welch. 

 e Análise Conjunta. Alelo (A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de 

pelo Teste Welch 
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Figura 12. Efeitos genotípicos (Blups) das linhas puras recobinantes (RILs) para florescimento (dias) (15 

RILs mais precoces e 15 mais tardias) em Boa Vista, Goianira e análise conjunta. Alelo (A) refere-

se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de pelo Teste Welch. 

 

Figura 12. Gráfico boxplot dos efeitos genotípicos (Blups) das Linhas Puras Recobinantes (RILs) para 

florescimento (15 RILs mais precoces e 15 mais tardias) em Boa Vista, Goianira e Análise 

Conjunta. Alelo (A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de 

pelo Teste Welch. 
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Figura 13. Perfil genotípico das 234 linhas puras recombinantes (RILs) com relação ao efeito dos alelos 

doados pelos genitores (Araguaia x Maninjau), e os marcadores (SNPs e silico DArTs) que 

flanqueiam os QTLs identifcados para florescimento (dias) em Boa Vista, Goianira e análise 

conjunta.   

 

Figura 13. Gráfico boxplot do perfil genotípico das 234 Linhas Puras Recombinantes (RILs) com relação 

ao efeito dos alelos doados pelos genitores (Araguaia x Maninjau), e os marcadores (SNPs e 

silico DArTs) que flanqueiam os QTLs identifcados para florescimento em Boa Vista, Goianira 

e Análise Conjunta.   
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Figura 14. Efeitos genotípicos (Blups) das linhas puras recobinantes (RILs) para altura de plantas (cm) (15 RILs mais 

altas e 15 RILs mais baixas) em Boa Vista e Goianira. Alelo (A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) 

genitor Maninjau. Significância de pelo Teste Welch. 

 

Figura 14. Gráfico boxplot dos efeitos genotípicos (Blups) das Linhas Puras Recobinantes (RILs) para Altura de grãos 

(15 RILs mais altas e 15 RILs mais baixas) em Boa Vista e Goianira. Alelo (A) refere-se ao genitor Araguaia 

e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de pelo Teste Welch. 
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Figura 15. Efeitos genotípicos (Blups) das linhas puras recobinantes (RILs) para altura de plantas (cm) (15 RILs mais 

produtivas e 15 RILs menos produtivas) na análise conjunta. Alelo (A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo 

(B) genitor Maninjau. Significância de pelo Teste Welch. 

 

Figura 15. Gráfico boxplot dos efeitos genotípicos (Blups) das Linhas Puras Recobinantes (RILs) para Altura de grãos 

(15 RILs mais produtivas e 15 RILs menos produtivas) na Análise Conjunta. Alelo (A) refere-se ao genitor 

Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de pelo Teste Welch. 
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Figura 16.  Perfil genotípico das 234 linhas puras recombinantes (RILs) com relação ao efeito dos alelos 

doados pelos genitores (Araguaia x Maninjau), e os marcadores (SNPs e silico DArTs) que 

flanqueiam os QTLs identificados para altura de plantas (cm) em Boa Vista, Goianira. Alelo 

(A) refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de pelo Teste 

Welch.  
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4.2.4 Blocos haplotípicos e anotação dos genes 

 

 A identificação dos blocos haplotípos permitiu verificar o tamanho dos 

blocos, quantos e quais são os genes que os compõem (Tabela 7, 8 e 9). A maioria dos QTLs 

para produtividade estão localizados em regiões gênicas em blocos que variaram de e 25 kb 

a 496 kb, contendo de 5 a 64 genes. Apenas o QTL GYLD3 está localizado em região 

intergênica (entre os genes LOC_Os03g03100 e LOC_Os03g03110), e o QTL GYLD12 em 

região interblocos composta de 1.443 genes. 

Figura 17.  Perfil genotípico das 234 linhas puras recombinantes (RILs) com relação ao efeito dos alelos 

doados pelos genitores (Araguaia x Maninjau), e os marcadores (SNPs e sílico DArTs) que 

flanqueiam os QTLs identificados para altura de plantas (cm) na análise conjunta. Alelo (A) 

refere-se ao genitor Araguaia e alelo (B) genitor Maninjau. Significância de pelo Teste Welch. 
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Os QTLs para florescimento FWRG3.1 e FWRG3.2 estão em regiões 

intergênicas, em blocos de 412 kb, contendo de 55 a 59 genes. FWRG6 e FWRG6.1 estão 

localizados em uma mesma região intergênica interblocos contendo 117 genes, com blocos 

que antecem e precedem a região variando de 51 kb e 112 kb. Apesar de estarem em mesma 

região, foram flanqueados por marcadores diferentes (Dart_6_5080779 e Dart_6_5519024). 

Apenas um QTL para florescimento (FWRG3) está localizado em região gênica 

(LOC_Os03g04940), em um bloco de 347 kb, contendo 51 genes. 

       A maioria dos QTLs para altura de plantas foram localizados em regiões 

intergênicas, em blocos variando de 499 kb a 412 kb, e contendo de 37 a 80 genes. Os QTLs 

PTHT2 e PTHT4.1.1 foram identificados em regiões gênicas, em blocos variando de 452 kb 

a 485 kb, e contendo de 57 a 21 genes. Os QTL PTHT3, GYLD3 e FWRG3.1 foram 

localizados na mesma região intergênica (entre LOC_Os03g03100 e LOC_Os03g03110) 

pelo mesmo marcador (Dart_3_1309059). 

As funções putativas dos genes contidos nos blocos haplotípicos dos QTLs para 

todas as características estão relacionadas com componentes celulares, processos biológicos 

e funções moleculares, em que os processos biológicos foram os mais expressos (Apêndice 

II). Alguns genes não possuem função identificada, e são referidos como sendo 

“provavelmente responsáveis por expressão de proteínas”.  

Os genes com funções identificadas onde os picos dos QTLs de produtividade 

foram localizados estão relacionados ao fator de iniciação de tradução SUI1, expressão de 

NADH-ubiquinona oxidoredutase mitocondrial, resposta ao estresse e família de genes 

MADS-box (Figura 18). 

Os genes com funções identificadas relacionados aos QTLs de florescimento, 

estão relacionados a família de genes MADS-box, expressão de metiltrasferase, expressão 

de proteínas quinases dependente de cálcio/calmodulina, domínios homeobox, processos 

biossintéticos, metabólicos de nucleases, nucleosídeo e ácido nucleico (Figura 19). 

        Os genes com funções identificadas relacionados aos QTLs de altura de plantas 

foram relacionados a família de genes MADS-box, a proteína ribossômica L5, hidroxilase 

de ácidos graxos, transposons da família CACTA, proteína harpin, subunidade do complexo 

exocisto exo70, domínio U-box, proteínas resistentes a T10rga12-1 e lipoxigenase, 

precursorde cloroplasto (Figura 20). 
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Figura 18. Classificação funcional dos genes localizados nos picos dos QTLs para produtividade de grãos 

(Kg/ha) detectados nas 234 linhas puras recombinantes (RILs) provindas do cruzamento Araguaia 
x Maninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta.  

 

 

Figura 18. Gráfico da classificação funcional dos genes localizados nos picos dos QTLs para produtividade de 

grãos detectados nas 234 Linhas Puras Recombinantes (RILs) provindas do cruzamento Araguaia x 

Maninjau em Boa Vista, Goianira e Análise Conjunta.  
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Figura 19. Classificação funcional dos genes localizados nos picos dos QTLs para florescimento (dias) 
detectados nas 234 linhas puras recombinantes (RILs) provindas do cruzamento Araguaia x 

Maninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta.  

 

 

Figura 19. Gráfico da classificação funcional dos genes localizados nos picos dos QTLs para florescimento 

detectados nas 234 Linhas Puras Recombinantes (RILs) provindas do cruzamento Araguaia x 

Maninjau em Boa Vista, Goianira e Análise Conjunta.  

 



63 

 

Figura 20.  Classificação funcional dos genes localizados nos picos dos QTLs para altura de plantas (cm) 

detectados nas 234 linhas puras recombinantes (RILs) provindas do cruzamento Araguaia x 

Maninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta.  

 

 

Figura 20. Gráfico da classificação funcional dos genes localizados nos picos dos QTLs para altura de 

plantas detectados nas 234 Linhas Puras Recombinantes (RILs) provindas do cruzamento 
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A busca por QTLs na mesma região ou próximo aos QTLs identificados nas 

linhas puras recombinantes, resultou na identificação de 24 QTLs já publicados (Tabela 

10), 13 deles para caracteres relacionados a produtividade, oito ao florescimento e um 

para a altura de plantas. Entre os 13 QTLs identificados na literatura para produtividade 

e seus componentes, apenas quatro estão relacionados diretamente a produtividade de 

grãos, qSW1-3/ gw1a (4795155-575985), yld2.1(21658702- 26758298) e gy12 (309365- 

7731094), que estão dentro do intervalo do QTL GYLD1.1 (4729830 - 5226775), GYLD2 

(22546576- 22686498) e GYLD12 (263452- 15140195), respectivamente. 

Para florescimento e altura de plantas, apenas um QTL para cada caractere 

está dentro do mesmo intervalo que QTLs descritos na literatura, FWRG3.1 (1216800 – 

1629632) e PTHT2 (24387075-24839341) para   os QTLs descritos Hd9 (975995-

1427051) e Sn2a (23457248- 26356387). Os QTLs para altura de plantas PTHT3, 

PTHT4.1, PTHT4.2, PTHT9, PTHT12, PTHT4.1.1, PTHT5, PTHT3.1, PTHT4.1.2 e 

PTHT4.2.1, e para o FWRG3.2 ainda não foram descritos na literatura. 
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QTL detectado 
Intervalo do bloco 

QTL detectado 
QTL Literatura Chr Caráter Intervalo QTL Literatura Referência 

GYLD1 4143515-4623218 
qPN1  1 Panícula por planta 4424186 - 4424560 Tian  et al., 2006.  

gp1a 1 Grãos por panícula 18875224-4635870 Yu  et al., 1997. 

GYLD1.1 4729830 - 5226775  

sp1a e dn1a 1 Espigueta por panícula/ densidade (panícula) 
4795155-5759851 

Xing et al., 2001. 
4795155-5759851 

gp1a  e gw1a 1 Grãos por panícula/ peso de grãos 
4795155-5759851 

Hua et al., 2002.  
4795155-5759851 

qTNSP-1-1 1  Espiguetas por panícula 4635793-5759851 Zhuang et al.,. 2002. 

qSW1-3 1 Peso de grãos 4795155-5759851 Cui et al., 2002.  

qSSB1- 1 1 Espigueta por ramos secundários 4795155-5759851  Cui et al., 2002. 

ppp1.1 e spp1.2 1 Panícula por planta/ espigueta por panícula 
5094276- 7970819 

Cho et al., 2007. 
5094276- 7970819 

gn1 1 Grãos por panícula  4795155- 5759851 Xing et al., 2002. 

qSS1-2 1 Tamanho de semente 4795155-5759851 Cui et al., 2002.  

GYLD2 22546576- 22686498 yld2.1 2 Produtividade  21658702- 26758298 Marri et al., 2005. 

PTHT2 24387075-24839341 Sn2a 2 Comprimento do segundo entrenó superior 23457248- 26356387 Tan et al., 1996.  

GYLD3 1216800- 1629632 QSs3  3 Esterilidade das espiguetas 1429107-3215610 Li et al., 1997.  

FWRG3 2382798 - 2729909  

 qDEF-3 3 Dias para o surgimento da folha bandeira 1423343 - 4098191 Dong et al., 2004.  

qFDN-3 3 Duração da floração 1429107- 3509693 Hittalmani et al., 2002. 

qHDD3-2 3 Florescimento 1429107 - 2432615 Hittalmani et al., 2003. 

FWRG3.1 1216800- 1629632 

Hd9 3 Dias para floração 975995-1427051 Lin et al., 2002.   

qDEF-3 3 Dias para o surgimento da folha bandeira 1423343- 4098191 Dong et al., 2004.  

qFDN-3 3 Duração da floração 1429107-  3509693 Hittalmani et al., 2002.  

qHDD3-2 3 Florescimento  1429107 - 2432615 Hittalmani et al., 2003 

FWRG6 e FWRG6.1 4630848-5528576 qSPTF6 6 Fertilidade de espiguetas 4234080- 5096867 Yan et al., 2003. 

GYLD8 3592741 - 3617996 qPL8 8 Comprimento da panícula 360155- 4446617 Miyata et al., 2007.  

GYLD12 263452- 15140195 
- 12 

12 

Peso de 1000 grãos 5820051- 24012742 Zhuang et al., 2000. 

gy12  Produtividade de grãos 309365- 7731094 Xiao et al., 1996. 

Tabela 10. QTLs encontrados na literatura dentro do intervalo dos blocos haplotípicos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau 
em Boa Vista, Goianira e análise conjunta.   

 

Tabela 12. QTLs encontrados na literatura dentro do intervalo dos blocos haplotípicos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau 
em Boa Vista, Goianira e análise conjunta.   
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5 DISCUSSÃO 

 

5.1 EXPERIMENTOS DE CAMPO 

 

Os dados de variância e da estimativa dos parâmetros genéticos obtidos 

indicam a existência de variabilidade genética suficiente para realização de seleção de 

linhagens superiores para os caracteres de interesse avaliados (Falconer, 1973; Falconer, 

1987; Ramalho et al., 1993; Resende & Duarte, 2007; Idris & Mohamed, 2013). A alta 

variância genética e fenotípica, baixa variação ambiental, 𝐶𝑉𝑔 considerado alto (exceto 

para produtividade de grãos conjunta e acamamento), alta herdabilidade (exceto 

acamamento) das RILs, precisão experimental evidenciada pelo baixo 𝐶𝑉𝑒(%) e alta 

acurácia, resultou em linhagens com transgressividade em relação aos genitores, o que 

permitiu a seleção de linhagens superiores. Além disso, as estimativas de adaptabilidade 

estabilidade da análise conjunta permitiu seleção de linhagens com melhor desempenho 

para cada caractere e para múltiplos caracteres simultaneamente em ambos locais. 

Linhagens com desempenho estável são desejáveis, levando-se em conta que quanto 

maior o número de ambientes que uma determinada cultivar apresentar desempenho 

superior, maior sucesso comercial no mercado de sementes ela terá.  

A variabilidade genética deve-se ao cruzamento inter-subespecífico entre os 

genitores (japônica x índica), que já havia sido observada por Ramos et al. (2019), com 

estudo da capacidade combinatória entre cruzamentos em dialelos dos acessos mais 

produtivos da Coleção Nuclear de Arroz da Embrapa, coleção a qual foi previamente 

caracterizada agronomicamente por Brondani et al. (2006). Embora o cruzamento entre 

Araguaia e Maninjau não tenha sido um dos cruzamentos com melhor capacidade 

combinatória entre os cruzamentos estudados por Ramos et al. (2019), os genitores 

possuem a maior distância genética (RW= 0,95) entre os genitores das demais 

combinações estudadas, e provavelmente seja o motivo pelo qual gerou-se uma grande 

quantidade de marcadores polimórficos nesse trabalho. 

A escolha de cruzamentos entre genitores com caracteres favoráveis e 

complementares entre si, capazes de gerar populações segregantes com variabilidade para 
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seleções de linhagens superiores, maximiza a probabilidade de encontrar polimorfismo 

na população, o que é indispensável para o mapeamento de QTL (Paterson et al., 1991; 

Tanksley, 1993; Ramalho et al., 2012). O melhor desempenho do genitor Maninjau para 

a produtividade de grão e do Araguaia para maior precocidade, porte baixo e resistência 

ao acamamento, evidenciou o contraste e complementariedade dos genitores.  

A estimativa dos componentes de variância atribuídos ao efeito da interação 

entre progênies com ambiente na análise conjunta, pressupõe que o efeito ambiental tenha 

agido sobre o desempenho das linhagens. É comum a ocorrência da interação G x A, já 

que é consequência do comportamento não coincidente dos genótipos, que tem 

desempenho inconsistente e diferenciado em diferentes ambientes (Cruz & Carneiro, 

2003; Neto et al., 2013). Isso justifica e ressalta a importância de estudos de 

adaptabilidade e estabilidade para avaliar melhor o desempenho dos genótipos em 

diferentes condições, permitindo também identificar os genótipos mais estáveis (Cruz et 

al., 2014). 

A variação indicada entre testemunhas na análise individual, é devido ao 

comportamente fenotípico diferenciado de cada cultivar. Com exceção da interação 

detectada para altura, a inexistência de interação de testemunhas com ambiente era 

esperada, visto que as testemunhas são cultivares com adaptação a ambientes favoráveis 

e desfavoráveis e previsibilidade de comportamento. Utilizando-se cultivares com ampla 

adaptabilidade e boa estabilidade, a interação passa a ser não-significativa (Peluzio et al., 

2010). Pressupõe-se que em altura, a interação seja de natureza residual, evidenciando a 

complexidade da característica.  

A maior produtividade e menor acamamento em linhagens em Goianira, e 

maior precocidade e linhagens mais baixas em Boa Vista podem ser resultado de 

implicações da interação ambiental, já que as testemunhas, que tem comportamento 

estável, também apresentaram resultados semelhantes. Ramos et al. (2019), em 

experimentos nos mesmos locais avaliados nesse trabalho, mas avaliando RILs de outra 

população intersubespecífica, também obtiveram RILs mais altas em Goianira. Já o 

florescimento mais precoce em Boa Vista foi resultante da sensibilidade do arroz às 

diferenças de fotoperíodo. Boa vista possui latitude menor em relação a Goianira, assim, 

nos períodos em que foram conduzidos os experimentos, os dias foram mais curtos em 

Boa Vista e mais longos em Goianira.  O arroz é uma planta adaptada a dia curto, em 

situações de dias mais longos, ou seja, fotoperiodo maior, o florescimento é mais mais 

tadio. (Vergara & Cheng, 1985).   
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          Em geral, os coeficientes de correlação genotípica foram maiores que 

os coeficientes de correlação fenotípica nos dois locais, indicando que as correlações 

observadas entre os caracteres são de natureza genética. No entanto, a interação ambiental 

pode ter afetado a correlação entre florescimento e altura de plantas com produtividade, 

visto que é esperado uma correlação negativa entre esses dois caracteres e produtividade, 

e nesse estudo não se obteve correlações negativas e significativas entre ambos e 

produtividade em todos os locais.  

A correlação positiva significativa entre florescimento e altura de plantas 

detectada indica que pode selecionar simultâneamente os dois caracteres. Na maioria das 

vezes, florescimento e altura de plantas possuem correlação negativa com produtividade, 

sendo assim, pode-se dizer que a seleção de linhagens mais precoces, por exemplo, 

resultaria tanto em plantas baixas, quanto em plantas mais produtivas. (Sanghera et al., 

2013; Ogunbayo et al.,2014; Akhi et al., 2016). Já a correlação positiva entre altura de 

plantas e acamamento, e entre acamamento e produtividade indicam que plantas altas 

tendem a acamar, e que o acamamento acarreta em perdas de grãos. Assim, a seleção na 

análise conjunta é eficiente, visto que além da adaptabilidade e estabilidade, a seleção de 

uma planta produtiva, também resulta em plantas precoces, baixas e com maior 

resistência ao acamamento. 

Visto que todos os critérios foram atendidos para uma eficiente seleção e 

mapeamento de QTL, a população desse estudo apresentou alto potencial para seleção de 

linhagens superiores e consequentemente para detecção da associação entre QTL e um 

determinado marcador (Jangarelli et al., 2010). 

 

5.2 ANÁLISE GENOTÍPICA E MAPEAMENTO DE QTLs 

 

Para que o mapeamento de QTL seja eficaz, sua detecção e o posicionamento 

devem ser confiáveis, e isso depende diretamente do tamanho da população, da saturação 

do genoma por marcadores, e da metodologia aplicada à detecção de QTL (Tanksley et 

al. 1993). Um maior tamanho da população segregante é desejável, visto que acarreta na 

detecção de loci quantitativos de menores efeitos genéticos, otimizando o poder de 

detecção de QTL (Van Der Beek et al., 1995; Zhu et al., 2001; Silva et al., 2005).  

Os genitores Araguaia e Maninjau foram contrastantes para os caracteres de 

interesse avaliadas nesse trabalho.  Esse cruzamento forneceu 234 linhagens para o 

mapeamento, que gerou uma grande quantidade de marcadores (33.099 marcadores), 
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dada a diversidade existente entre os genitores. Nem todo o cruzamento inter-

subespespecífico resulta em sucesso na obtenção de populações segregantes devido a 

possibilidade de incompatibilidade genética, o que ocasiona, além da distorção da 

frequência esperada (1:1 no caso de RILs), populações de tamanho reduzido. A 

quantidade de marcadores polimórficos encontrados nesse trabalho foi similar ao 

encontrado por Phung et al. (2014) em um cruzamento índica x japônica, que 

identificaram 25.971 marcadores (15.284 DArTs e 10.687 SNPs) para 185 acessos.  

Outro fator importante é o desequilíbrio de ligação existente na população, 

visto que a determinação de ligação gênica entre um QTL e um marcador molecular 

depende da existência de desequilíbrio de ligação (DL) entre seus alelos. A extensão e 

distribuição do DL são de importância fundamental, visto que quando o DL se estende 

por grandes distâncias físicas, relativamente poucos marcadores são necessários para 

assegurar a adequada cobertura do genoma, mas quando ele é menor, um número elevado 

de marcadores é necessário para a cobertura completa do genoma (Aranzana et al., 2005). 

A extensão de DL no arroz varia em média de 100 a 500 kb (Garris et al., 2005; Myles et 

al., 2009; Tung et al., 2010). Para as linhagens do cruzamento Araguaia x Maninjau, a 

extensão média do DL (𝑟2= 0,22), para a distância de aproximadamente 4.960,84 kb, foi 

alto e sugere a formação de blocos haplotípicos grandes. Para subespécie índica, o 

decaimento médio de DL é de 50-200 kb (Mather et al., 2007; Huang et al., 2010; Xu et 

al., 2012), enquanto que para a subespécie japônica é comum encontrar decaimento 

médio superior a 500 kb (Chen et al., 2013). A maioria desses autores fizeram análise de 

GWAS, em que utilizaram acessos, dos quais possuem blocos menores e por tanto a 

extensão do decaimento do DL foi menor que a encontrada em nosso estudo. No nosso 

caso, em que estudamos uma população F7, a extensão do decaimento do DL de 

populações segregantes é maior devido a menor possibilidade de quebra dos locos, 

acarretando em blocos grandes e desequilíbrio maior. 

Quanto menor a distância média entre os marcadores melhor a precisão da 

estimativa de um QTL entre esses marcadores (Wu et al., 2007). A resolução de 

mapeamento de QTL está em torno de 0,25 e 0,5 cM para marcadores SNPs (Tan et al., 

2013) e o tamanho de mapas de ligação é em torno de 1.600 cM para a cultura do arroz 

(Chen et al., 2002). Os 8.911 marcadores resultantes das filtragens, necessárias, que 

antecederam a análise de QTL, forneceram ao mapa uma excelente resolução, visto que 

foi obtido um mapa de 1.621 cM, e uma distância média entre marcadores de 0,18 cM, 

resultando em tamanho e distância em conformidade com o relatado em arroz. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7047875/#B11
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7047875/#B23
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7047875/#B23
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7047875/#B34
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 Quanto ao método de mapeamento, foi utilizado mapeamento por intervalo 

múltiplo, que permite maior precisão e a detecção de múltiplos QTLs, com estimativa de 

seus efeitos. Com todos os critérios exigidos para o mapeamento de QTL atendidos, 

considerou-se que o mapa de ligação estaria apto para o mapeamento de QTL. Ao todo 

foram encontrados 22 QTLs. A variação fenotípica explicada pelos QTLs encontrada 

nesse estudo variou de 3,94% a 35,36%, valores superiores quando comparados aos 

descritos por Raghavan et al. (2017). Esses autores também identificaram quatro QTLs 

para produtividade (cromossomos 2, 3, 7 e 8), oito QTLs para florescimento 

(cromossomos 1, 3, 4, 5, 6,7 e 8), e dez QTLs para altura de plantas (cromossomos 1, 3, 

4, 5, 6, 7, 11 e 12), com variação de 1,79% a 17,51%. Em trabalhos como Lim et al. 

(2014), Begum et al. (2015), Ding et al. (2015), e Zhang et al. (2017), também foram 

obtidos números expressivos de QTLs relacionados à produtividade (27, 52, 25 e 26 

QTLs, respectivamente).  A variação encontrada no nosso estudo acrescenta nova 

informaçãoes a literatura, por ser algo diferente das regiões já encontradas. 

Os QTLs identificados para produtividade que merecem destaque são 

GYLD1.1 (14,91% da variação), GYLD3 (6,43% da variação), GYLD8 (6,13% da 

variação) e GYLD12 (7,65% da variação). Possivelmente suas contribuições na 

produtividade estão ligadas com a adaptação ao estresse salino, resposta ao estresse, 

crescimento, desenvolvimento e respiração. O QTL GYLD1.1 (14,91% da variação) teve 

destaque, visto ele explicou a maior variação para o caráter, além de está presente em 

uma interação (GYLD1.1 x GYLD12) na análise conjunta com efeito principal. As funções 

de ambos QTLs estão relacionadas ao estresse e podem ser complementares, o que 

justifica essa interação. O fator de iniciação de tradução SUI1 (GYLD1.1) tem papel 

central na adaptação ao estresse salino em arroz, pois regula o acúmulo de íons no estado 

redox intracelular (Diédhiou et al., 2008). Alguns autores têm relatado o efeito negativo 

da salinidade em determinadas fases do desenvolvimento e crescimento de algumas 

espécies, o que consequentemente causa redução na germinação, no desenvolvimento das 

plantas e perda de produtividade das culturas (Fraga et al., 2010; Deuner et al., 2011; 

Lemes et al., 2016). Em arroz irrigado, Lemes et al. (2018) verificaram que a salinidade 

afeta a produção de grãos de arroz, e que essa interferência varia com o estádio de 

desenvolvimento da planta e com a duração e a intensidade do estresse.  

O QTL GYLD12 foi identificado apenas na análise conjunta. É de se supor 

que uma marca detectada na análise conjunta dos locais também o seja em pelo menos 

um dos locais de avaliação. Essa discrepância pode ter ocorrido devido à limitação 
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inerente ao método utilizado para seleção das marcas, visto que o LOD mínimo três, torna 

significativo apenas os QTLs com efeito mais pronunciado no caractere avaliado. Assim, 

uma marca que tenha atingido valor próximo aos limites definidos pode não ter sido 

incluída na seleção por local, o sendo, posteriormente, na análise conjunta devido a 

melhor estimativa do modelo (Rumin, 2005).  

Além do controle do estresse, a respiração é um fator essencial para a 

produtividade, uma vez que permite a produção da energia metabólica requerida para 

vários processos de crescimento, resultando em produtividade. A expressão de NADH-

ubiquinona oxidoredutase mitocondrial (GYLD8), pode participar como componente do 

complexo I transportador mitocondrial de elétrons, e está relacionada com a respiração 

(Ferreira & Vilarinho, 2008). 

O QTL GYLD3 (6,43%) (entre LOC_Os03g03100 e LOC_Os03g03110) se 

sobrepôs a dois outros QTLs para outros caracteres neste trabalho, PTHT3 (10,33% da 

variação) para altura de plantas (Boa Vista), e FWRG3.1 (34,38% da variação) para 

florescimento (Goianira).   Os caracteres florescimento e altura de plantas, e 

florescimento e produtividade, foram significativamente correlacionadas nos ambientes 

onde os QTLs foram detectados. Cada QTL pode contribuir apenas com um pequeno 

efeito positivo, mas a co-localização de múltiplos caracteres indica que a seleção para 

alelo benéfico nestes locos resultará em um aumento cumulativo na produtividade devido 

ao efeito positivo integrativo de vários QTLs (Marathi et al., 2012). A região onde estão 

localizados esses QTLs está ligada a família de genes MADS-box, que além de estarem 

envolvidos na especificação de órgãos florais, também foram implicados em vários 

aspectos do crescimento e desenvolvimento das plantas. Isso inclui controle do tempo de 

floração, identidade de meristemas, identidade de órgãos florais, formação de zona de 

deiscência, amadurecimento de frutos, desenvolvimento de embriões e desenvolvimento 

de órgãos vegetativos como raiz e folha (Alvarez-Buylla et al., 2000; Moore et al., 2002; 

Arora et al., 2007).  

Arora et al. (2007), analisando a família MADS-box em arroz, perceberam 

que transcritos para 31 genes da família MADS-box se acumulam preferencialmente na 

fase reprodutiva, dos quais 12 genes são expressos especificamente em sementes e seis 

genes mostram expressão específica para o desenvolvimento da panícula. No trabalho de 

Raghavan et al. (2017), também foi identificado um mesmo marcador para produtividade 

e florescimento no cromossomo 3, e um para altura de plantas em posição bastante 

próxima. No cromossomo 1 também foi identificado um mesmo marcador para 
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florescimento e altura de plantas, e também foi sugerido possíveis correlações entre as 

características (Raghavan et al., 2017). 

Para florescimento, os QTLs que mais contribuíram foram identificados no 

cromossomo 3: FWRG3.1 (27,48% da variação), FWRG3 (34,38% da variação), e o 

FWRG3.2 (35,36% da variação). O FWRG3 está relacionado com a expressão de 

metiltransferase com funções ainda desconhecidas, mas o FWRG3.2 está relacionado com 

expressão de proteínas quinases dependente de cálcio/calmodulina. As proteínas quinases 

dependente de cálcio/calmodulina tem função importante nos processos celulares e 

podem estar ligadas a mudanças hormonais e ao crescimento e desenvolvimento da 

planta, inclusive do tubo polínico (Evans et al., 2001; Hepler et al., 2001).  Poovaiah et 

al. (1999) relataram a presença dessas proteínas durante o desenvolvimento da antera, e 

que mudanças de concentração de cálcio podem regular o desenvolvimento das anteras. 

Os QTLs FWRG3.1 e FWRG3.2 também têm efeito principal nas interações com outros 

dois QTLs (FWRG3.1 x FWRG6, e FWRG3.2 x FWRG6.1), ambos localizados no 

cromossomo 6, porém em regiões distintas. A identificação dos QTLs para o mesmo 

caráter, identificados no mesmo cromossomo em posições próximas, mas para diferentes 

ambientes, pode ser devido a interação ambiental (Lynch & Walsh, 1998). Apenas o QTL 

FWRG6.1 (5,73% da variação) tem função conhecida relacionada com famílias de genes 

com domínios homeobox, envolvidos no desenvolvimento do embrião, além de 

desempenharem papéis importantes na arquitetura das plantas e no desenvolvimento de 

órgãos florais (Costanzo et al., 2014). Minh-Thu et al. (2018) trabalharam com algumas 

famílias de genes com domínios homeobox em arroz, o que resultou em tolerância à seca 

e floração precoce.  

Os genes das regiões dos QTLs identificados para altura de plantas possuem 

funções parecidas, relacionadas ao crescimento e desenvolvimento, resistência a doenças, 

e tolerância a estresses bióticos e abióticos. O QTL de maior efeito foi detectado no 

cromossomo 12 (PTHT12 (14,84% da variação)). Esse QTL está em uma região 

intergênica, mas os genes presentes no bloco de ligação próximo a sua localização estão 

relacionados a resistência a doenças (Qi et al., 2011; Zhou et al., 2019).  

A falta de consistência da presença de QTLs entre diferentes ambientes é o 

principal obstáculo para a utilização das informações geradas por meio de experimentos 

de mapeamento de QTL (Marathi et al., 2012). O QTL PTHT12 foi o único QTL nesse 

estudo que foi detectado nos dois ambientes avaliados, ou seja, não houve interação QTL 

x ambiente. Adicionalmente, também foi identificado na análise conjunta, e que 
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comprova a estabilidade da expressão do caráter independentemente de condições serem 

favoráveis ou não (Ramalho et al., 2012). Esse QTL pode dar origem a um marcador 

molecular para selecionar plantas de menor altura nas gerações iniciais de populações 

segregantes.  

Considerando todos os caracteres avaliados, a maioria dos QTLs foram 

identificados nos cromossomos 3 e 4, com valores intermediários para a variação 

fenotípica explicada, detectados em ambientes diferentes, mas em regiões próximas 

nesses cromossomos. O PTHT3, que se sobrepõe aos QTLs GYLD3 e FWRG3.1, está 

envolvido no crescimento e desenvolvimento das plantas, enquanto que o PTHT3.1 está 

relacionado com a proteína ribossômica L5 e hidroxilase de ácidos graxos. As proteínas 

ribossômicas auxiliam no crescimento celular em resposta a disponibilidade de nutrientes 

(Richard, & Manley, 2009; Xiao & Grove, 2009). Lopes (2014) verificou que o acúmulo 

de ácidos graxos em folhas pode afetar o crescimento da planta como um todo, por isso, 

a hidrólise dos ácidos graxos é essencial para a conversão de energia para seu uso no 

crescimento da planta (Eastmond, et al., 2000; Graham, 2008). 

Os QTLs identificados no cromossomo 4 foram distribuídos basicamente em 

duas regiões. Na primeira, envolvendo os QTLs PTHT4.1 (4,80% da variação), 

PTHT4.1.1 (5,75% da variação) e PTHT4.1.2 (4,78% da variação), apenas o PTHT4.1.1 

inclui um gene com função conhecida, um transposon da família CACTA. Jiang et al. 

(2013) verificaram que em arroz os elementos CACTA contribuíram significativamente 

para a divergência de expressão e a regulação entre genótipos índica e japônica em 

condições normais ou com alto estresse de salinidade em diferentes etapas de 

desenvolvimento. 

 A segunda região envolve os QTLs PTHT4.2 (7,33% da variação) e 

PTHT4.2.1 (4,89% da variação). Os genes próximos ao PTHT4.2 expressam domínio de 

proteína 1 induzido por harpin e subunidade do complexo exocisto exo70. A presença da 

harpin, proteína produzida por bactérias patogênicas das plantas, induzem a expressão de 

vários genes que regulam a defesa e o crescimento do arroz, podendo resultar na 

tolerância a estresses bióticos e abióticos (Chen et al.,2008; Li et al., 2012; Cao et al., 

2018). O exo70 está envolvida na morfogênese de células e órgãos, perda de dominância 

apical e crescimento indeterminado (Synek et al., 2006; Guan et al., 2019). 

 A região intergênica do QTL PTHT4.2.1 possui um gene que expressa 

proteínas contendo domínio U-box, que desempenham um papel importante no 

crescimento, desenvolvimento das plantas e tolerância a estresses abióticos (Hu et 
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al., 2019).   Os trabalhos de Adler et al. (2018) e Peng et al. (2019) com Arabidopsis 

mostraram a relação de algumas dessas proteínas com a resposta à seca e ao aumento da 

termotolerância, que é vital para o crescimento e a sobrevivência das plantas. Em arroz, 

Min et al. (2019) verificaram que estão envolvidas com aumento do crescimento das 

plântulas. 

Os QTLs de menor efeito foram identificados nos cromossomos 2, 5 e 9 

(PTHT2 (4,11% da variação), PTHT5 (4,49% da variação) e PTHT9 (3,94% da variação)). 

Não há relato de funções dos genes que compõem a região intergênica do QTL PTHT9. 

A região gênica do QTL PTHT2 expressa enzimas álcool-oxidases que podem gerar 

peróxido de hidrogênio. O peróxido de hidrogênio (H2O2 é a mais estável das espécies 

reativas de oxigênio (ROS) e desempenha um papel crucial como uma molécula 

sinalizadora em vários processos fisiológicos, bem como fatores de transcrição, que por 

sua vez regulam a expressão gênica e os processos do ciclo celular (Ślesak et al., 2007). 

A região intergênica do PTHT5 possui expressão de fatores de transcrição da 

família MYB, que controlam o desenvolvimento, metabolismo e resposta a estímulos, 

com destaque na regulação do crescimento secundário e tolerância a estresses bióticos e 

abióticos (Soler el al., 2014; Mondal & Roy, 2017; Chen et al., 2017; Tan et al., 2020). 

Tang et al. (2019) e Li et al. (2019) verificaram que fatores de 

transcrição MYB desempenham papel regulatório positivo em resposta à seca e à 

resistência ao estresse salino em arroz. 

O QTL PTHT2 foi o único identificado para altura de plantas que possui relato 

na literatura (Sn2a) dentro do mesmo intervalo (Tan et al., 1996). Os demais QTLs para 

altura de plantas, juntamente com o QTL FWRG3.2 para florescimento, estão sendo 

relatados pela primeira vez e provavelmente são novos locos-alvo para estudos para o 

desenvolvimento de marcadores para seleção assistida no arroz. Novos QTLs 

identificados podem contribuir também com informações para ampliar o entendimento 

do controle genético dos principais caracteres de interesse do arroz.  
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6 CONCLUSÕES 

 

 1) O cruzamento Araguaia x Maninjau foi capaz de gerar RILs com alto 

potencial para seleção de linhagens fenotipicamente superiores aos genitores para os 

caracteres avaliados, e consequentemente para detecção da associação entre QTL e 

marcador. 

2) A linhagem 1435 destacou-se pela maior produtividade, precocidade e 

porte baixo e a linhagem 1572 pela maior produtividade e porte baixo, ambas mantiveram 

um bom desempenho em todos os ambientes e possuem bom tipo de grão, sendo assim, 

indicadas como genitores para programas nacionais de melhoramento genético do arroz. 

3) Existem alelos potenciais que são favoráveis para produtividade e 

características que contribuem para a produtividade entre as 

subespécies índica e japônica do arroz cultivado (Oryza sativa L.). 

4) O genitor Maninjau foi o doador da maioria dos alelos favoráveis para o 

aumento da produtividade de grãos, e o genitor Araguaia para florescimento precoce e 

porte baixo nas RILs. 

5) Os marcadores Dart_1_5140203, SNP_3_1226668 e SNP_12_22887040 

que explicaram variação fenotípica de 14,91%, 35,36% e 14,84%, são identificados para 

produtividade de grãos, florescimento e altura de plantas, respectivamente, e são 

indicados para etapa de validação para uso na rotina de seleção assistida de programas de 

melhoramento genético de arroz do Brasil. Esses marcadores podem acelerar etapas no 

melhoramento e trazer ganho de tempo para seleção e lançamento de cultivares 

comerciais com maior potencial produtivo, precocidade e porte baixo.  
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APÊNDICES 

 

APÊNDICE I. Desenpenho das RILs  

 

 

Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

Boa Vista 

RILs mais produtivas 

1681 7.116   77,3 111,8 1,7 

1572 6.917   68,0 91,7 2,1 

1434 6.664   74,5 105,2 1,7 

1628 6.642   68,0 103,5 2,6 

1486 6.575   68,1 110,0 5,5 

1632 6.513   75,5 98,4 1,7 

1680 6.478   73,6 118,1 2,2 

1580 6.436   71,3 115,2 1,7 

1567 6.418   71,3 117,1 2,1 

1686 6.406   70,4 108,5 3,1 

1482 6.383   68,0 109,7 1,7 

1491 6.343   77,4 112,8 1,6 

1427 6.334   70,3 93,8 2,2 

1648 6.181   68,0 100,9 1,7 

1402 6.172   69,0 105,5 2,6 

RILs menos produtivas 

1444 3.016   84,8 113,6 1,7 

1530 3.071   66,6 107,7 2,6 

1640 3.188   74,6 101,7 1,7 

1460 3.236   75,6 108,2 1,7 

1664 3.274   59,6 95,5 2,2 

1595 3.308   71,3 109,9 4,0 

1516 3.356   77,4 117,3 1,7 

1534 3.377   71,3 102,5 1,7 

1497 3.384   74,6 101,4 1,7 

1414 3.386   70,4 107,4 1,7 

1676 3.403   70,4 114,5 1,7 

1403 3.409   59,2 93,7 1,6 

1683 3.431   74,6 117,9 2,6 

1558 3.476   68,0 100,5 1,7 

1559 3.485   75,5 110,3 2,1 

RILs mais Precoces 

1555 4.466   55,9 125,4 3,1 

1403 3.409   59,2 93,7 1,6 

1552 4.665   59,2 102,3 3,1 

1664 3.274   59,6 95,5 2,2 

1512 3.785   60,6 103,5 5,4 

1549 5.539   61,5 102,2 1,7 

1477 5.121   61,5 100,3 1,7 

Apêndice A. Valor genotípico (μi + gi) dos caracteres avaliados para as 15 linhagens com melhor 

desempenho e 15 pior desempenho e seus genitores em cada local e em ambos para 

produtividade de grãos (Kg/ha), altura de plantas (cm), florescimento (dias) e acamamento 

(notas). 

 

Apêndice A. Valor genotípico (μi + gi) dos caracteres avaliados para as 15 linhagens com melhor 

desempenho e 15 pior desempenho e seus genitores em cada local e em ambos para 

produtividade de grãos (kg.ha−1), altura de plantas (cm), florescimento (dias) e acamamento 

(notas). 
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Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

1395 4.621   62,5 101,8 2,6 

1619 4.507   63,3 117,7 1,7 

1475 4.992   63,4 114,1 3,1 

1435 5.628   63,4 99,5 3,6 

1495 4.700   63,4 110,1 1,7 

1457 3.555   63,4 102,2 1,7 

1483 4.336   63,4 103,2 2,6 

1496 4.161   64,3 104,0 1,7 

RILs mais Tardias 

1417 6.092   89,5 103,7 1,7 

1400 3.800   86,7 107,8 1,7 

1573 5.869   84,8 114,5 1,7 

1444 3.016   84,8 113,6 1,7 

1618 5.736   84,8 112,3 2,1 

1453 4.783   84,8 119,9 2,1 

1401 6.062   83,9 117,1 1,7 

1669 5.080   83,9 114,4 1,6 

1661 5.466   83,9 108,8 2,2 

1634 5.765   83,8 110,4 2,1 

1476 3.724   83,0 108,6 1,7 

1451 4.784   82,9 111,3 1,7 

1585 4.417   82,0 109,3 3,1 

1394 4.584   82,0 101,9 1,7 

1492 6.158   82,0 117,7 1,7 

RILs mais Baixas 

1671 5.274   68,0 89,5 1,7 

1471 4.271   68,1 90,7 1,7 

1572 6.917   68,0 91,7 2,1 

1397 4.862   65,7 91,9 1,7 

1615 4.663   72,7 93,4 3,6 

1452 5.359   75,5 93,4 2,2 

1403 3.409   59,2 93,7 1,6 

1427 6.334   70,3 93,8 2,2 

1611 3.870   68,0 95,2 1,7 

1664 3.274   59,6 95,5 2,2 

1489 4.500   82,0 97,1 2,6 

1520 4.053   68,1 97,2 1,7 

1631 4.680   74,6 97,5 1,7 

1666 4.741   68,1 97,9 2,6 

1490 5.470   73,7 98,3 1,7 

RILs mais Altas 

1555 4.466   55,9 125,4 3,1 

1627 5.230   75,5 124,8 2,6 

1478 5.040   80,6 122,9 2,2 

1461 4.679   82,0 121,9 1,7 

1422 4.591   78,3 121,9 1,7 

1569 5.910   74,5 120,8 3,1 

1643 5.180   72,7 120,0 2,6 

1453 4.783   84,8 119,9 2,1 

1415 5.698   79,7 119,7 1,7 

1462 4.446   82,0 119,3 2,1 

1680 6.478   73,6 118,1 2,2 
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Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

1543 4.796   66,7 118,1 1,7 

1683 3.431  74,5 117,8 2,6 

1619 4.507   63,3 117,7 1,7 

1492 6.158   82,0 117,7 1,7 

RILs mais Resistente ao acamamento 

1536 5.748   74,6 98,6 1,6 

1430 4.522   76,4 112,5 1,6 

1502 3.939   68,1 106,3 1,6 

1459 5.197   73,6 112,0 1,6 

1403 3.409   59,2 93,7 1,6 

1581 4.088   68,0 114,6 1,6 

1469 4.998   73,6 106,1 1,6 

1587 4.049   72,7 105,6 1,6 

1669 5.080   83,9 114,4 1,6 

1491 6.343   77,4 112,8 1,6 

1557 5.389   73,6 108,6 1,6 

1496 4.161   64,3 104,0 1,7 

1476 3.724   83,0 108,6 1,7 

1580 6.436   71,3 115,2 1,7 

1630 4.719   77,4 106,9 1,7 

RILs mais Sucetíveis ao acamamento 

1486 6.575   68,1 110,0 5,5 

1512 3.785   60,6 103,5 5,4 

1620 4.291   68,1 101,0 5,0 

1518 6.146   73,2 116,5 4,5 

1668 4.570   69,9 111,2 4,5 

1409 3.840   74,6 108,8 4,1 

1595 3.308   71,3 109,9 4,0 

1578 4.085   81,1 115,2 4,0 

1615 4.663   72,7 93,4 3,6 

1563 4.549   71,3 99,6 3,6 

1665 5.454   81,6 105,9 3,6 

1649 4.697   68,1 112,9 3,6 

1616 6.046   68,1 112,2 3,6 

1443 4.636   75,5 111,3 3,6 

1564 4.569   72,7 116,3 3,6 

Testemunhas 

BRS Catiana 10.465   84,1 87,5 1,0 

BRS Pampeira 9.373   88,0 84,7 1,0 

BRS Tropical 9.137   83,0 88,8 1,0 

BRS Pampa 8.775   77,1 88,7 1,1 

IRGA 424 7.931   77,1 78,2 1,0 

BRS Jaçanã 7.886   72,5 82,8 0,9 

IRGA 417 7.878   77,0 86,6 0,9 

BRS IRGA 409 7.464   74,0 84,4 1,0 

BRS Roraima 7.395   70,0 82,0 1,0 

Epagri 108 6.981   84,0 76,9 1,0 

BRS Querência 6.839   58,0 83,7 1,0 

Maninjau 

(Genitor) 
6.125   73,5 108,7 3,0 

BRS A501-CL 4.442   68,0 92,1 0,9 

BRS Sertaneja 4.320   65,5 91,0 1,0 



107 

 

Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

BRS Esmeralda 4.094   63,0 93,6 1,0 

BRS Primavera 3.934   61,0 102,1 1,0 

Araguaia 

(Genitor) 
2.763   77,0 98,7 0,9 

Média Geral 5.001   72,1 106,5 2,1 

CV% 12,1   3,2 5,2 80,6 

Goianira 

RILs mais produtivas 

1486 9.226   82,1 118,6 4,8 

1575 8.996   84,1 128,5 3,3 

1572 8.827   80,7 99,0 1,4 

1632 8.591   82,2 114,2 1,4 

1617 8.154   77,7 118,1 1,9 

1550 8.134   77,8 121,1 2,7 

1616 8.077   82,1 132,9 5,1 

1435 8.067   76,7 102,2 1,3 

1621 8.007   83,1 125,1 3,2 

1485 7.989   79,7 116,3 2,3 

1684 7.946   83,2 105,1 2,0 

1402 7.933   82,6 123,1 3,3 

1666 7.864   81,2 117,9 1,4 

1552 7.830   73,4 109,4 1,5 

1503 7.810   82,1 128,4 3,0 

RILs menos produtivas 

1444 3.075   93,9 125,1 1,3 

1601 3.938   88,0 132,1 1,9 

1551 4.342   87,5 122,0 1,5 

1428 4.348   81,7 116,7 1,4 

1499 4.477   82,6 122,4 1,3 

1574 4.605   85,6 126,3 1,4 

1403 4.697   72,3 108,6 2,0 

1548 4.719   83,1 130,0 1,4 

1408 4.732   88,1 119,1 1,4 

1530 4.739   77,7 111,3 1,8 

1620 4.764   82,2 107,8 1,4 

1587 4.764   82,6 130,0 1,3 

1489 4.847   88,5 108,4 1,4 

1595 4.863   81,1 139,7 1,3 

1520 4.880   79,2 97,8 1,4 

RILs mais Precoces 

1403 4.697   72,3 108,6 2,0 

1453 5.608   72,6 120,4 1,5 

1495 6.969   73,3 120,5 1,4 

1552 7.830   73,4 109,4 1,5 

1685 6.789   74,3 113,7 1,4 

1411 6.538   74,4 126,5 2,4 

1435 8.067   76,7 102,2 1,3 

1664 7.675   76,7 109,6 1,4 

1395 6.306   76,8 123,4 3,7 

1439 6.161   76,8 123,3 1,4 

1670 6.738   76,8 108,0 1,4 

1475 6.385   77,2 133,2 1,9 
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Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

1519 6.470   77,2 111,6 3,4 

1423 7.337   77,2 105,6 1,4 

1512 6.358   77,2 107,4 1,4 

RILs mais Tardias 

1401 6.063   107,6 126,0 1,4 

1492 5.574   97,8 129,7 1,4 

1618 6.226   97,3 124,5 1,4 

1491 5.971   96,9 123,0 1,4 

1472 5.441   95,4 119,3 1,3 

1539 6.269   94,9 119,4 1,2 

1462 5.427   94,4 119,4 1,4 

1444 3.075   93,9 125,1 1,3 

1412 7.733   93,9 104,9 1,4 

1564 5.624   92,9 116,1 1,3 

1432 5.674   92,0 123,3 1,4 

1400 6.171   92,0 102,1 1,4 

1573 5.791   91,9 123,3 1,4 

1394 6.930   91,5 114,1 1,8 

1634 6.640   91,5 118,1 1,3 

RILs mais Baixas 

1490 5.980   82,1 95,1 1,9 

1558 5.281   79,7 97,6 1,3 

1520 4.880   79,2 97,8 1,4 

1572 8.827   80,7 99,0 1,4 

1471 7.405   81,6 99,1 1,4 

1657 6.793   78,2 99,5 1,4 

1561 6.768   81,1 100,4 1,2 

1427 6.842   78,7 100,5 1,4 

1497 5.126   81,6 100,6 1,4 

1477 5.461   77,3 101,2 1,9 

1487 6.695   80,6 101,5 1,3 

1511 6.599   82,1 101,6 1,4 

1400 6.171   92,0 102,1 1,4 

1435 8.067   76,7 102,2 1,3 

1690 5.895   81,6 103,1 1,4 

RILs mais Altas 

1478 5.781   90,9 144,5 2,6 

1619 6.470   79,1 142,4 2,7 

1676 4.953   83,1 140,0 3,7 

1595 4.863   81,1 139,7 1,3 

1461 5.858   88,5 138,2 2,7 

1430 5.286   84,6 136,0 1,2 

1505 6.895   82,1 135,6 2,6 

1422 5.269   86,6 135,1 1,4 

1527 6.787   83,1 134,5 4,7 

1518 7.109   81,2 134,3 5,1 

1542 7.776   80,2 134,3 1,4 

1624 7.729   89,0 134,3 4,3 

1459 6.611   80,2 133,3 1,4 

1475 6.385   77,2 133,2 1,9 

1581 6.304   80,7 133,1 3,2 

RILs mais Resistentes ao acamamento 
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Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

1646 7.312   82,6 114,0 1,1 

1591 6.794   77,7 116,1 1,1 

1501 5.277   80,1 115,9 1,1 

1656 5.752   81,6 108,7 1,1 

1431 5.905   81,6 109,9 1,1 

1515 7.057   81,7 123,0 1,1 

1593 5.095   81,1 127,4 1,1 

1502 6.519   79,7 122,3 1,1 

1571 6.322   83,1 120,1 1,1 

1554 5.237   83,1 119,1 1,1 

1414 5.506   82,6 120,4 1,1 

1588 5.934   88,5 113,0 1,2 

1446 5.924   81,6 111,2 1,2 

1522 5.726   85,6 129,9 1,2 

1626 5.152   90,4 121,8 1,2 

RILs mais Sucetíveis ao acamamento 

1518 7.109   81,2 134,3 5,1 

1616 8.077   82,1 132,9 5,1 

1486 9.226   82,1 118,6 4,8 

1527 6.787   83,1 134,5 4,7 

1624 7.729   89,0 134,3 4,3 

1676 4.953   83,1 140,0 3,7 

1395 6.306   76,8 123,4 3,7 

1519 6.470   77,2 111,6 3,4 

1509 7.741   78,3 128,4 3,4 

1402 7.933   82,6 123,1 3,3 

1575 8.996   84,1 128,5 3,3 

1627 6.306   86,6 131,6 3,3 

1625 6.816   82,6 116,1 3,3 

1581 6.304   80,7 133,1 3,2 

1583 7.650   87,0 128,7 3,2 

Testemunhas 

BRS Catiana 11.342   95 96,1 0,8 

BRS Pampeira 9.945   95 102,1 1,1 

Epagri 108 9.326   102 96,1 1,2 

BRS Tropical 9.150   95 97,3 1,1 

IRGA 417 8.843   82 94 1,2 

Maninjau 

(Genitor) 
8.637   92 125,1 1,2 

BRS Esmeralda 8.156   77 99,2 1,1 

Araguaia 

(Genitor) 
5.384   83,5 115,9 2,0 

IRAT 122 1.820   120,5 129,9 0,7 

Média Geral 6.455   82,8 118,3 1,7 

CV% 12,3   1,1 4,6 89,1 

Análise Conjunta 

RILs mais produtivas 

1486 6.582   70,0 108,6 5,0 

1572 6.546   69,3 90,0 2,0 

1632 6.307   73,5 100,6 1,9 

1575 6.197   74,4 116,0 3,1 

1686 5.962   71,1 108,1 3,1 
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Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

1616 5.914   70,0 116,5 4,3 

1402 5.908   70,7 108,4 3,1 

1681 5.879   75,2 110,9 1,8 

1617 5.861   68,1 108,8 2,2 

1648 5.846   69,8 101,1 1,8 

1680 5.832   71,9 118,6 2,0 

1485 5.824   68,9 106,2 2,7 

1435 5.784   65,4 95,4 2,6 

1583 5.763   74,4 117,0 3,2 

1517 5.762   71,3 103,2 2,0 

RILs menos produtivas 

1444 2.953   83,1 113,7 1,8 

1530 3.622   67,4 104,1 2,4 

1595 3.709   71,1 118,5 2,8 

1601 3.746   74,6 117,6 2,0 

1676 3.762   71,5 121,3 2,9 

1403 3.763   61,5 95,7 2,1 

1499 3.764   73,3 109,8 1,8 

1424 3.852   77,2 112,2 2,4 

1574 3.854   77,0 112,3 1,8 

1497 3.924   72,9 95,6 1,8 

1470 3.940   70,4 115,3 2,3 

1587 3.949   72,4 112,1 1,7 

1460 3.960   74,2 112,0 1,8 

1558 3.968   68,9 94,1 1,8 

1683 3.968   73,9 117,8 2,6 

RILs mais Precoces 

1555 4.685   58,6 123,3 2,7 

1403 3.763   61,5 95,7 2,1 

1552 5.355   61,8 100,7 2,5 

1664 4.795   63,7 96,7 2,0 

1495 5.022   63,9 109,6 1,8 

1512 4.496   64,3 100,1 3,5 

1477 4.604   64,8 95,6 2,0 

1549 5.316   65,0 105,4 1,9 

1395 4.789   65,0 106,8 3,2 

1411 4.916   65,2 114,7 2,2 

1435 5.784   65,4 95,4 2,6 

1475 4.903   65,6 118,0 2,6 

1483 5.213   65,7 105,0 2,5 

1457 4.182   66,1 100,9 1,8 

1591 5.035   66,3 106,7 1,9 

RILs mais Tardias 

1401 5.158   88,8 116,1 1,8 

1618 5.084   84,6 112,9 2,0 

1492 5.006   83,5 118,0 1,8 

1400 4.360   83,1 100,1 1,8 

1444 2.953   83,1 113,7 1,8 

1417 5.451   82,7 99,0 1,8 

1573 5.017   82,2 113,3 1,8 

1539 5.185   82,2 108,4 2,3 

1462 4.351   82,0 113,9 2,0 
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Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

1472 4.443   81,8 108,7 2,4 

1634 5.314   81,5 108,6 2,0 

1412 5.579   81,0 96,4 2,0 

1491 5.279   80,9 112,1 1,8 

1394 5.046   80,7 102,3 2,0 

1661 5.029   80,5 110,6 2,3 

RILs mais Baixas 

1471 5.033   69,8 89,3 1,8 

1572 6.546   69,3 90,0 2,0 

1490 4.897   72,6 91,3 2,0 

1671 4.740   70,0 91,9 1,8 

1427 5.588   69,5 91,9 2,0 

1520 4.034   68,7 92,5 1,8 

1561 5.073   70,9 92,9 1,9 

1611 4.722   68,0 94,0 1,8 

1558 3.968   68,9 94,1 1,8 

1657 5.083   68,3 94,3 1,8 

1397 5.105   68,9 95,0 1,8 

1435 5.784   65,4 95,4 2,6 

1477 4.604   64,8 95,6 2,0 

1497 3.924   72,9 95,6 1,8 

1403 3.763   61,5 95,7 2,1 

RILs mais Altas 

1478 4.724   79,8 127,8 2,6 

1461 4.635   79,4 124,0 2,4 

1619 4.745   66,5 124,0 2,4 

1555 4.685   58,6 123,3 2,7 

1422 4.383   76,8 122,7 1,8 

1627 5.044   75,5 122,6 3,0 

1676 3.762   71,5 121,3 2,9 

1505 5.341   70,0 120,8 2,6 

1415 5.350   78,3 120,5 1,8 

1624 5.577   77,2 120,1 3,6 

1527 4.847   70,8 119,9 3,3 

1518 5.615   72,0 119,6 4,8 

1410 4.570   76,0 118,7 2,0 

1680 5.832   71,9 118,6 2,0 

1595 3.709   71,1 118,5 2,8 

RILs mais Resistente ao acamamento 

1502 4.601   68,9 108,4 1,7 

1536 5.146   73,0 103,1 1,7 

1430 4.344   75,0 118,4 1,7 

1501 4.840   69,1 105,5 1,7 

1446 4.458   72,8 103,8 1,7 

1469 4.949   73,5 108,7 1,7 

1431 4.427   70,2 101,3 1,7 

1587 3.949   72,4 112,1 1,7 

1414 4.071   71,3 108,1 1,7 

1554 4.051   74,8 106,9 1,7 

1496 4.932   66,5 103,8 1,7 

1588 4.978   78,3 106,0 1,7 

1525 4.993   72,8 111,7 1,8 
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Genótipo Produtividade de grãos   Florescimento  Altura de Plantas Acamamento 

1493 4.615   67,8 107,5 1,8 

1669 5.396   78,3 106,0 1,8 

RILs mais Sucetíveis ao acamamento 

1486 6.582   70,0 108,6 5,0 

1518 5.615   72,0 119,6 4,8 

1616 5.914   70,0 116,5 4,3 

1624 5.577   77,2 120,1 3,6 

1512 4.496   64,3 100,1 3,5 

1620 4.099   70,0 99,0 3,3 

1615 4.648   71,5 96,7 3,3 

1527 4.847   70,8 119,9 3,3 

1395 4.789   65,0 106,8 3,2 

1583 5.763   74,4 117,0 3,2 

1578 4.465   79,5 114,0 3,2 

1668 4.904   71,3 103,4 3,1 

1650 4.894   66,9 114,7 3,1 

1575 6.197   74,3 116,0 3,1 

1686 5.962   71,1 108,1 3,1 

Testemunhas 

BRS Catiana 10.821   89,5 91,8 0,9 

BRS Pampeira 9.694   91,5 93,5 1,1 

BRS Tropical 9.194   89 93,2 1,0 

IRGA 417 8.387   79,5 90,1 1,0 

Epagri 108 8.144   93 86,3 1,0 

Maninjau 

(Genitor) 
7.340   82,8 117,1 

2,1 

BRS Esmeralda 6.152   70 96,5 1,0 

Araguaia 

(Genitor) 
4.034   80,3 107,2 1,4 

Média Geral 4.978   72,4 107,4 2,1 

CV% 12,4   2,3 4,9 84,5 
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APÊNDICE II. Função Putativa 

      

QTL Gene Função Putativa GOSlim ID Nome GO  Tipo GO  

GYLD1 LOC_Os01g09130 Proteína expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

GYLD1.1 LOC_Os01g09890 

Fator de iniciação da tradução SUI1, 

putativo, expresso 
GO:0006412 Tradução Processo Biológico 

GYLD2 LOC_Os02g37540 Proteína expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

PTHT2 LOC_Os02g40840 Álcool oxidase, putativo, expresso 

GO:0003824 Atividade catalítica Função Molecular 

GO:0003674 Função molecular Função Molecular 

GO:0005623 celula Componente Celular 

GO:0005783 Retículo endoplasático Componente Celular 

GO:0005488 ligação Função Molecular 

GO:0008152 Processo metabólico Processo Biológico 

GYLD3/PTHT3/FWRG3.1 

LOC_Os03g03100 

OsMADS50 - gene da família 

MADS-box com MIKCc tipo box, 

expresso 

GO:0003677 Ligação ao DNA  Função Molecular 

GO:0005634 núcleo Componente Celular 

GO:0005515 Proteína de ligação Função Molecular 

GO:0009058 Processos biossintéticos Processo Biológico 

GO:0006139 

Processo metabólico de nucleobase, 

nucleosídeo, nucleotídeo e ácido 

nucleico Processo Biológico 

GO:0003700 

Atividade do fator de transcrição de 

ligação a DNA específico da 

sequência Função Molecular 

         

LOC_Os03g03110 Proteína expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

PTHT3.1 
LOC_Os03g03360 

Proteína ribossômica L5, putativa, 

expressa 

GO:0016020 Membrana Componente Celular 

GO:0005840 Ribosomo Componente Celular 

GO:0005829 Citosol Componente Celular 

GO:0006412 Tradução Processo Biológico 

GO:0005198 Atividade da molécula estrutural Função Molecular 

 GO:0009536 Plastídeo Componente Celular 

        

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise 

conjunta para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise 

conjunta para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  
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QTL Gene Função Putativa GOSlim ID Nome GO  Tipo GO  

LOC_Os03g03370 
Hidroxilase de ácidos graxos, 

putativa, expressa 

GO:0009058 Processos biossintéticos Processo Biológico 

GO:0009987  Processos celulares Processo Biológico 

GO:0006629 Processo metabólico lipídico Processo Biológico 

GO:0005783 Retículo endoplasático Componente Celular 

GO:0003824 Atividade catalítica Função Molecular 

GO:0008152 Processo metabólico Processo Biológico 

GO:0009536 Plastídeo Componente Celular 

FWRG3 LOC_Os03g04940 metiltransferase, putativa, expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

FWRG3.2 

LOC_Os03g02980.2 

CAMK_CAMK_like_ULKh_APGy.1 

- CAMK inclui proteínas cinases 

dependentes de cálcio / calmodulina, 
expressas 

GO:0008152 Processo metabólico Processo Biológico 

GO:0009987  Processos celulares Processo Biológico 

GO:0016301 Atividade quinase Função Molecular 

GO:0000166 Nucleotide binding Função Molecular 

GO:0006464 

 

Processo de modificação de 

proteínas Processo Biológico 

LOC_Os03g03000.1 

Domínio de ligação ao DNA da 

hélice-alça-hélice que contém 

proteínas+BF7 

GO:0003677 Ligação ao DNA  Função Molecular 

GO:0005634 Núcleo Componente Celular 

GO:0009058 Processos biossintéticos Processo Biológico 

GO:0006139 

processo metabólico de nucleobase, 

nucleosídeo, nucleotídeo e ácido 

nucleico Processo Biológico 

GO:0003700 

Atividade do fator de transcrição de 

ligação a DNA específico da 

sequência Função Molecular 

PTHT4.1 

LOC_Os04g23360 

Proteína retrotransposon, putativa, 

não classificada, expressa 
Não determinado Não determinado Não determinado 

LOC_Os04g23380 

Proteína de transposão, putativa, 

subclasse CACTA, En / Spm, 
expressa 

Não determinado Não determinado Não determinado 

PTHT4.2 
LOC_Os04g58860 

Domínio de proteína 1 induzido por 

harpin contendo proteína, expresso 

GO:0003674 Função molecular Função Molecular 

GO:0005575 Componente celular Componente Celular 

GO:0008150 Processo biológico Processo Biológico 
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QTL Gene Função Putativa GOSlim ID Nome GO  Tipo GO  

 

LOC_Os04g58870 
Subunidade complexa do exocisto 

exo70, putativa, expressa 

GO:0005737 Citoplasma Componente Celular 

GO:0006810 Transporte Processo Biológico 

  GO:0009987 Processo celular Processo Biológico 

PTHT4.1.1 LOC_Os04g13590 Proteina expressa GO:0008150 Processo biológico Processo Biológico 

PTHT4.1.2 

LOC_Os04g21330 Proteína hipotética Não determinado Não determinado Não determinado 

         

LOC_Os04g21340 Proteina expressa 

GO:0003674 Função molecular Função Molecular 

GO:0005575 Componente celular Componente Celular 

GO:0008150 Processo biológico Processo Biológico 

PTHT4.2.1 

LOC_Os04g58920 
Proteína contendo domínio U-box, 

putativa, expressa 
GO:0006950 

Resposta ao estrese Processo Biológico 

    GO:0009628 
 

Resposta ao estímulo abiótico Biological Process 

    GO:0006464 
Processo de modificação de 

proteínas Processo Biológico 

    GO:0008152 Processo metabólico Processo Biológico 

    GO:0003824 Atividade catalítica Molecular Function 

    GO:0008150 Processo biológico Processo Biológico 

    GO:0005829 Citosol Componente Celular 

         
LOC_Os04g58940 Proteína expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

PTHT5 

LOC_Os05g35490 Proteína hipotética Não determinado Não determinado Não determinado 

          

LOC_Os05g35500 
Fator de transcrição da família MYB, 

putativo, expresso 

GO:0006950 Resposta ao estrese Processo Biológico 

GO:0003677 Ligação ao DNA  Função Molecular 

GO:0009058 Processos biossintéticos Processo Biológico 

GO:0006139 

Processo metabólico de nucleobase, 

nucleosídeo, nucleotídeo e ácido 

nucleico Processo Biológico 

GO:0009987 processo celular Processo Biológico 

GO:0019748 Processo metabólico secundário Processo Biológico 

GO:0009719 

 

Resposta ao estímulo endógeno Processo Biológico 
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QTL Gene Função Putativa GOSlim ID Nome GO  Tipo GO  

GO:0008150 Processo biológico Processo Biológico 

GO:0005515 Proteína de ligação Função Molecular 

GO:0009628 Resposta ao estímulo abiótico Processo Biológico 

GO:0008152 Processo metabólico Processo Biológico 

GO:0003700 

Atividade do fator de transcrição de 

ligação a DNA específico da 

sequência Função Molecular 

FWRG6 

LOC_Os06g09950 Proteína expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

LOC_Os06g09960 Proteína expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

 FWRG6.1 

LOC_Os06g10600 

 

domínios homeobox e START 

contendo proteínas, putativas, 

expressas 

GO:0005634 Núcleo Componente Celular 

GO:0009653 

 

Morfogênese da estrutura anatômica Processo Biológico 

GO:0016043 

Organização de componentes 

celulares Processo Biológico 

GO:0030154 Diferenciação celular Processo Biológico 

GO:0007275 

Desenvolvimento organizacional 

multicelular Processo Biológico 

GO:0009058 Processo biossintético Processo Biológico 

GO:0006139 

 

Processo metabólico de nucleobase, 

nucleosídeo, nucleotídeo e ácido 

nucleico Processo Biológico 

GO:0003700 

Atividade do fator de transcrição de 

ligação a DNA específico da 

sequência Função Molecular 

          

LOC_Os06g10610 Proteina expressa 
Não determinado Não determinado Não determinado 

GYLD8 
LOC_Os08g06430 

NADH-ubiquinona oxidoredutase 
mitocondrial, putativa, expressa GO:0005739 

 
Mitocôndria Componente Celular 

PTHT9 
LOC_Os09g30438 Proteina expressa Não determinado Não determinado Não determinado 

LOC_Os09g30442 Proteina expressa 
Não determinado Não determinado Não determinado 
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QTL Gene Função Putativa GOSlim ID Nome GO  Tipo GO  

GYLD12 LOC_Os12g09739 

Proteína de sinalização de pólen com 

atividade de adenilil ciclase, putativa, 

expressa 

GO:0005515 Proteína de ligação Função Molecular 

GO:0006950 Resposta ao estresse Processo Biológico 

PTHT12 

LOC_Os12g37290 
proteina de resistência T10rga2-1A, 

putativo, expressa 

GO:0006950 Resposta ao estresse Processo Biológico 

GO:0009607 Resposta ao estímulo abiótico Processo Biológico 

GO:0008219 Morte celular Processo Biológico 

GO:0000166 Ligação nucleotídica Função Molecular 

GO:0005886 Membrana pasmática Componente Celular 

GO:0005737 Citoplasma Componente Celular 

          

LOC_Os12g37320 
lipoxigenase 2.2, precursor de 

cloroplasto, putativas, expressas 

GO:0006950 Resposta ao estresse Processo Biológico 

GO:0016020 Membrana Componente Celular 

GO:0009536 Pastídeo Componente Celular 

GO:0009579 

 

Tilacóide Componente Celular 

GO:0009607 Resposta ao estímulo abiótico Processo Biológico 

GO:0009628 Resposta ao estímulo abiótico Processo Biológico 

GO:0009719 Resposta ao estímulo endógeno Processo Biológico 

GO:0008152 

 

Processo metabólico Processo Biológico 

GO:0005737 Citoplasma Componente Celular 

GO:0005515 Proteína de ligação Função Molecular 

GO:0009058 Processos biossintéticos Processo Biológico 

GO:0009987 Processo celular Processo Biológico 

GO:0006629 Processo metabólico lipídico Processo Biológico 

GO:0003824 Atividade catalítica Função Molecular 
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APÊNDICE III. Desequilibrio de ligação 

 

 

 

Apêndice C. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 1 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 

 

 

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes 

provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta 

para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  

 

Apêndice D. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 2 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 

 

 

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes 

provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta 
para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  
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Apêndice E. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 3 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 

 

 

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes 

provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta 

para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  

 

Apêndice F. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 4 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 

 

 

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes 

provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta 

para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  
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Apêndice G. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 5 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 

 

 

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes 

provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta 

para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  

 

Apêndice H. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 6 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 

 

 

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes 

provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta 
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Apêndice I. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 7 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 
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Apêndice J. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 8 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 
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Apêndice K. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 9 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 
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Apêndice L. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 10 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 
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Apêndice M. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 11 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 
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Apêndice N. Medida do desequilíbrio de ligação (DL, r²) vs. distância física de mapa, entre pares de 

marcadores SNP e sílicos Darts do cromossomo 12 de linhas puras recombinantes de arroz 

provindas do cruzamento Maninjau x Araguaia. Os pontos pretos correspondem aos valores 

de DL observados; a linha azul, a tendência não-linear do decaimento esperado de DL; a 

linha vermelha, ao valor de r² correspondente à metade (r² = ~ 0,22) do máximo estimado 

(r² = ~ 0,45). 
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APÊNDICE IV. Experimento de Campo 

 

 

 

 

 

Apêndice O. Experimento de campo de linhas puras recombinates provindas do cruzamento Araguaia 

x Maninjau em Goianira safra 2018/2019. 

 

 

 

 

Apêndice B. Função putativa dos picos dos QTLs identificados nas linhas puras recombinantes 

provindas do cruzamento Araguaia x Mninjau em Boa Vista, Goianira e análise conjunta 

para produtividade de grão, florescimento e altura de plantas.  

 


