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Resumo — O objetivo deste estudo é realizar a caracterizagdo de linha-
gens de canola com base em analises genético-biométricas de diversidade,
parametros genéticos e correlagdes em caracteres morfoagrondmicos e de
rendimento. O experimento foi instalado na area experimental da Embrapa
Cerrados, Planaltina, Distrito Federal, em margo de 2024. Foi conduzido em
delineamento de blocos ao acaso, com trés blocos e com 26 tratamentos,
sendo 24 linhagens F, e duas testemunhas, Diamond e Nuola 300. Cada
parcela experimental apresentou tamanho de 3,2 m2. O sistema de cultivo foi
em sequeiro, na época de safrinha. Foram avaliados os caracteres: altura de
plantas; florescimento; ciclo; peso de mil sementes; produtividade; compri-
mento, didmetro e numero de sementes por siliquas; porcentagem de dleo e
proteina; e massa seca de raiz. As analises dos dados foram realizadas no
software Genes. Observou-se a formagédo de trés grupos de dissimilarida-
de, sendo o primeiro grupo formado pelas linhagens que apresentaram ciclo
mais precoce e o segundo grupo formado pelas linhagens de ciclo interme-
diario. De acordo com a formagéo dos grupos, € possivel indicar linhagens
para blocos de cruzamentos, podendo ser realizadas hibridagdes entre as
linhagens do primeiro com o segundo grupo. Os resultados de correlagdes
indicaram que os caracteres avaliados estédo fortemente inter-relacionados,
podendo auxiliar na definigdo de estratégias de selegdo em programas de
melhoramento. Os caracteres niumero de dias para florescimento, produtivi-
dade e numero de sementes por siliquas apresentaram os maiores ganhos
genéticos. Com esses resultados sera possivel explorar a variabilidade exis-
tente, para continuidade da selegao.

Termos para indexagao: Brassica napus, diversidade genética, ganhos
genéticos, selegao genotipica, tropicalizagao da canola.

Characterization of partially inbred F, rapeseed lines via
genetic-biometric analyses

Abstract — The aim of the study is to characterize rapeseed lines based on
genetic-biometric analyses of diversity, genetic parameters and correlations
for morpho-agronomic traits and yield. The experiment was conducted at
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Embrapa Cerrados, Planaltina, Distrito Federal,
Brazil experimental station in March 2024. It was
arranged in a randomized block design with three
blocks and 26 treatments, consisting of 24 F,
lines and two controls, Diamond and Nuola 300.
Each experimental plot had an area of 3.2 m2 The
cropping system was rainfed, during the off-season.
The following traits were evaluated: plant height;
flowering; cycle; one-thousand seeds weight; yield;
length, diameter and number of seeds per silique;
oil and protein content; and root dry mass. Data
analysis was performed using the Genes software.
Three groups of dissimilarity were identified: the
first group consisted of lines with an earlier cycle,
while the second group included lines with an
intermediate cycle. Based on the group formation,
lines can be selected for crossing blocks, with
hybridizations possible between lines from the first
and second groups. Correlation results indicated
that the evaluated traits were strongly interrelated,
which may assist in defining selection strategies
for breeding programs. The traits days to flowering,
yield, and number of seeds per silique exhibited the
highest genetic gains. These results will enable the
exploitation of the existing variability for continued
selection.

Index terms: Brassica napus, genetic diversity,
genetic gains, genotypic selection, rapeseed
adaptation to tropical environments.

Introducgao

A canola (Brassica napus L. var. oleifera) € uma
oleaginosa pertencente a familia Brassicaceae, ori-
ginada por meio do melhoramento genético de duas
espécies de colza: Brassica oleraceae e Brassica
rapa (Canola Council of Canada, 2024). Com gran-
de importancia mundial, € amplamente cultivada e
ocupa a terceira posigao entre as oleaginosas mais
utilizadas para producgéo de dleo, ficando atras ape-
nas da palma de 6leo e da soja (Estados Unidos,
2023). No Brasil, seu cultivo concentra-se na regiao
Sul, mas ha potencial para expanséo em outras re-
gides. Em 2024, a producgao total no Pais foi de
146.500 toneladas de graos, em uma area de apro-
ximadamente 92.100 hectares (Conab, 2024).

O dleo de canola possui elevado valor nutricio-
nal, o que o torna uma opgéo saudavel para a indus-
tria alimenticia, por causa de baixo teor de acidos
graxos saturados, alto teor de acidos graxos mo-
noinsaturados e equilibrio entre os acidos 6mega-6
e O6mega-3 (Canolalnfo, 2024). Além disso, pode
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ser utilizado na produgdo de biocombustiveis (Finco
et al., 2012; Wolinetz; Hein, 2017), contribuindo para
a diversificagao da matriz energética. O farelo resul-
tante da extracdo do 6leo é fonte de proteina que
pode ser empregado na alimentagédo animal (Yang
et al., 2013; Paula et al., 2020). A canola também é
uma excelente alternativa para rotagédo de culturas,
representando uma opg¢ao viavel para o cultivo no
periodo da safrinha.

Dada sua importancia socioeconémica, é fun-
damental investir esforgos na caracterizagao de sua
variabilidade genética, pois essa é a ferramenta fun-
damental para o desenvolvimento de genétipos pro-
missores. O género Brassica inclui cerca de 100 es-
pécies com grande variabilidade genética. A espécie
Brassica napus L. apresenta reprodug¢édo mista, com
mais de 20% de fecundagé&o cruzada (Grigolo et al.,
2017), resultando em alta variabilidade genética na
espécie (Laviola et al., 2022). No melhoramento de
plantas, a selecdo de parentais constitui uma etapa
importante no éxito do programa. Assim, estudos
sobre divergéncia genética sdo essenciais, pois for-
necem estimativas para a identificacado de genitores
que, quando cruzados, aumentam as chances de
selecdo de gendtipos superiores nas geracoes se-
gregantes (Cruz et al., 2012).

Para analisar a diversidade genética, podem
ser utilizadas técnicas multivariadas, que permitem
avaliar vérios caracteres simultaneamente. Dentre
os métodos de agrupamento disponiveis, estdo o
Unweighted Pair Group Mean Average (UPGMA) e o
método de Tocher. Ambos tém sido utilizado na cul-
tura da canola (Rahman et al., 2015; Laghari et al.,
2023). Embora a canola apresente alta diversida-
de genética, ha baixa disponibilidade de gendtipos
adaptados as condigdes tropicais. Além disso, todos
eles sao importados. Portanto, é essencial conduzir
estudos de diversidade genéticas desses gendtipos
para explorar hibrida¢des e, posteriormente, sele-
cionar populagdes promissoras.

Apo6s a quantificagdo da diversidade genética,
em uma determinada espécie, uma etapa funda-
mental é a selecdo de gendtipos promissores para
o0 avango de geragdes. Nesse contexto, as estima-
tivas de ganho genético sao cruciais para orientar a
selegao de gendtipos de canola, pois indicam o po-
tencial de melhoria de caracteristicas agronémicas
desejaveis. Essas estimativas avaliam o progresso
obtido de uma geragdo para outra, auxiliando na
escolha de metodologias de sele¢cdo mais eficien-
tes e na definicdo de estratégias que maximizem a
variabilidade genética disponivel. Vérios estudos re-
portam que a importancia das estimativas de ganho
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genético permite selecionar gendtipos com maior
potencial para o avango em caracteres de interes-
se na canola, como a produtividade de grdos (Ahad
et al., 2020; Parvin et al., 2020; Singh et al., 2022;
Cowling et al., 2023).

O objetivo deste estudo é realizar a caracteriza-
¢éo de linhagens de canola parcialmente endogami-
cas F, com base em analises genético-biométricas
de diversidade, parametros genéticos e correlacdes
em caracteres morfologicos, agronémicos e de
rendimento.

Material e métodos

O experimento foi instalado na area experi-
mental Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, situada
a 15°36'16”S e 47°43’'16"W e altitude de 1.034 m,
no més de margo de 2024. Os gendtipos (linhagens
F + hibridos testemunhas) foram avaliados em sis-
tema de cultivo sequeiro, com um total de chuva
acumulado de 101,7 mm, complementado com ir-
rigacao por aspersdo de 200 mm na fase inicial de
desenvolvimento da cultura, na época de safrinha.
A temperatura do ar e a precipitagado pluvial ocorri-
das nos meses de avaliagédo estdo apresentadas na
Figura 1.

mmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmm

Precipitagao (mm)
— Temperatura Média (°C)

Temperatura Maxima (°C) Eixo X = Datas de Avaliagao (em 2024)

ini Eixo Y = Valores Absolutos
Temperatura Minima ¢C) dos Parametros Climatologicos

Figura 1. Precipitagdo pluviométrica e temperatura ma-
xima, média e minima ocorridas durante a condugao do
experimento de canola. Embrapa Cerrados, Planaltina,
DF, 2024.

Fonte: Embrapa Cerrados (2024).

O solo amostrado da area experimental apre-
sentou as seguintes caracteristicas quimicas: pH
em agua (H,0): 6,2; matéria organica: 29,2 g kg™,
fosforo (P): 3,3 mg dm3; potassio (K): 0,40 cmolc
dm?3; calcio (Ca): 4,4 cmolc dm™3; magnésio (Mg):
1,4 cmolc dm3; acidez potencial (H + Al): 3,0 cmolc
dm?3; soma de bases (SB): 6,3 cmolc dm; capaci-
dade de troca catiénica (CTC): 9,3 cmolc dm e sa-
turacéo por bases (V%): 67%.

O preparo do solo consistiu na passagem de
uma gradagem aradora, grade média, para destor-
roamento do solo, seguida de uma grade niveladora
para uniformizacdo do solo da area experimental.
As adubacgdes de plantio e de cobertura foram reali-
zadas conforme a analise de solo e a recomendacgao
de adubagdes para a cultura da canola (Sociedade
Brasileira de Ciéncia do Solo, 2016).

O controle de pragas foi feito conforme as reco-
mendagdes convencionais, com aplicagao de inse-
ticidas de acordo com as necessidades da cultura.
O controle de plantas daninhas foi realizado manu-
almente com uso de enxadas.

O experimento foi instalado em delineamento de
blocos ao acaso, com trés blocos, onde foram ava-
liados 26 gendtipos de canola, sendo 24 linhagens
parcialmente endogamicas F5 (Tabela 1), oriundas
do programa de melhoramento genético da canola
da Embrapa Agroenergia, e dois hibridos testemu-
nhas (Diamond e Nuola 300), constituindo assim 26
tratamentos. Cada parcela experimental foi constru-
ida no tamanho de 1,6 x 2,0 m, totalizando area de
3,2 m2. A parcela util, para coleta de dados das plan-
tas, foi constituida de 1,0 m2

As avaliagbes foram realizadas, aproximada-
mente, entre 87 e 119 dias apds o plantio. Foram
avaliados os seguintes caracteres: altura de plantas
(ALT, m), mensurada por meio de uma trena gra-
duada em metros; niumero de dias para inicio do
florescimento (NDIF, dias), mensurado por meio da
contagem de dias do plantio até o florescimento de
aproximadamente 50 a 60% das plantas da parcela;
ciclo (Ciclo, dias), mensurado por meio da contagem
de dias do plantio até o dia da realizagao da colheita
da parcela util; peso de mil sementes (P1000S, g),
obtido pela contagem de mil sementes e posterior
pesagem em balanga; produtividade de semen-
tes (Prod, kg ha), obtida pela pesagem total das
sementes das plantas da parcela util em balanga;
comprimento de siliquas (Comps, cm), mensura-
do por meio de uma régua graduada; didmetro de
siliquas (Diams, mm), mensurado por meio de um
paquimetro digital graduado em milimetros; nime-
ro de sementes de siliquas (NSS), mensurado por
meio da abertura e contagem do numero de semen-
tes dentro de 10 siliquas aleatdrias; porcentagem de
oleo (%0Oleo, porcentagem), determinada de acordo
com a norma da AOCS Am — 5-04, na qual determi-
na-se o teor de 6leo presente no grao utilizando o
equipamento Ankom XT15 e bolsa de filtro Ankom
XT4, utilizando como solvente éter de petréleo;
porcentagem de proteinas (%Prot, porcentagem),
determinada pelo método de combustédo de acordo



com o método AOCS Ba 4e-93; e massa seca de
raiz (MSR, g), obtida pela pesagem de cinco raizes
coletadas da éarea util da parcela experimental, com
posterior secagem em estufa de secagem a 65 °C.

Tabela 1. Cédigo e nimero de identificagdo de linhagens
de canola parcialmente endogamicas F, caracterizadas
por analises genético-biométricas. Embrapa Cerrados,
Planaltina, DF, 2024.

Linhagem

Cddigo i:eﬂnTi:i'(':::ﬁeo
NaceD P 15-2 1
NaceD P 26-2 2
NaceD P 31-1 3
NaceD P 31-2 4
NaceD P 31-3 5
NaceD P 34-2 6
NaceD P 37-1 7
Nace61 PS 3-1 8
Nace61 PS 4-1 9
Nace61 PS 5-2 10
Nace61 PS 5-3 T
Nace61 PS 40-1 12
Nace76 P 3-2 13
Nace76 PS 3-3 14
Nace76 PS 100-1 15
Nace76 P 12-2 16
Nace76 P 16-2 17
Nace76 P 41-3 18
Nace76 P 42-1 19
NaceD L2.3 - P 6-3 20
NaceD L3.3 - P 6-1 21
NaceD L3.3 - P 6-3 22
NaceD L3.3 - P 6-4 23
NaceD L3.4 - P 5-1 24
Diamond 25
Nuola 300 26
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As analises dos dados obtidos para o conjunto
de caracteres avaliados foram realizadas com o au-
xilio do software Genes (Cruz, 2013).

Foi realizado o calculo das distancias genéticas
entre as linhagens avaliadas, que foram estimadas
por meio da distancia generalizada de Mahalanobis
(D) (Cruz et al., 2011). Foi aplicado o critério de Sin-
gh (1981) para quantificar a contribui¢ao relativa das
caracteristicas para a divergéncia genética entre as
linhagens. Além disso, com base na matriz de dis-
tancia, construida a partir das distancias de Mahala-
nobis, aplicaram-se os métodos de agrupamento de
Tocher e UPGMA.

As estimativas de parametros genéticos foram
realizadas para todos os caracteres analisados no
conjunto de linhagens avaliadas segundo Cruz et al.
(2014). O coeficiente de herdabilidade foi calculado
com uso da Equacéo 1:

h? = V/V,x 100

(1)
em que
h? = estimativa do coeficiente de herdabilidade no
sentido restrito.
Vg = estimativa da variancia genotipica.
V, = estimativa da variancia fenotipica.

O calculo do coeficiente de variagdo genética foi
obtido com uso da Equacao 2:

CV, = (V,/m) x 100
(2)

em que
CV, = coeficiente de variagdo genética.
Vg = estimativa do desvio-padrao genotipico.
m = média observada da caracteristica.

Foi estimado o coeficiente de correlagéo genoti-
pica (Falconer, 1987), com uso do método de boots-
trap com 5.000 simulagdes para verificar o nivel de
significancia das correlacdes. Estas foram estima-
das para definir os caracteres correlacionados como
principais em critérios de selecéo.

O ganho genético por selegéo foi estimado por
meio do indice de selegdo de Mulamba e Mock
(1978). Foi adotado como estratégia o sentido da
selecao inferior para os caracteres NDIF e Ciclo, en-
quanto para os demais caracteres foram assumidas
a estratégia de selegéo no sentido superior e a utili-
zagao de pesos econdmicos, conforme demonstra-
do na Tabela 2.
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Tabela 2. Sentido da selegéo e pesos econdmicos utiliza-
dos no indice de Mulamba e Mock para estimar ganhos
genéticos para caracteres morfoagrondmicos em linha-
gens de canola parcialmente endogamicas F,. Embrapa
Cerrados, Planaltina, DF, 2024.

Variavel® S(;Z:(ii:c;:a Peso econémico
ALT Superior 1
NDIF Inferior 1
Ciclo Inferior 2
P1000S Superior 1
Prod Superior 4
Comps Superior 1
Diams Superior 1
NSS Superior 1
%0Oleo Superior 3
%Prot Superior 1
MSR Superior 1

(WALT = altura de plantas (m); NDIF = numero de dias para inicio
do florescimento (dias); Ciclo = ciclo em dias; P1000S = peso de
mil sementes (g); Prod = produtividade de sementes (kg ha™);
Comps = comprimento de siliquas (cm); Diams = diametro de
siliquas (mm); NSS = nimero de sementes de siliquas; %Oleo =
porcentagem de 6leo (%); %Prot = porcentagem de proteinas (%
e MSR = massa seca de raiz (g).

Resultados e discussao

Teste de comparacao de médias de Scott e
Knott em linhagens de canola parcialmente
endogamicas F, do programa de melhoramento
genético

Houve formagéo de grupos de linhagens, pelo
teste de Scott e Knott a 5% de probabilidade, para
diversos caracteres avaliados, possibilitando a sele-
¢ao de linhagens superiores para formagao de blo-
cos de cruzamentos.

Para os caracteres P1000S e Prod, foi obser-
vada a formagéo de apenas um grupo. Isso sugere
que, para esses caracteres, apesar de haver varia-
¢ao genética, ela é relativamente homogénea entre
0s gendtipos avaliados, indicando que as linhagens
tém um desempenho similar quanto ao potencial
produtivo e ao tamanho das sementes. Para os ca-
racteres Comps, Diams, NSS e MSR, foram forma-
dos dois grupos. Esses caracteres mostraram maior
variagdo, provavelmente porque estdo mais dire-
tamente ligados ao desenvolvimento morfoldgico
da planta e a eficiéncia na produgao de sementes.
Os caracteres NSS e MSR, em particular, sdo bons

indicadores de potencial de rendimento e adapta-
¢ao ao solo. Resultados préximos foram encontra-
dos no trabalho de tropicalizagcao de canola, quando
avaliados hibridos de canola no Cerrado brasileiro,
realizado por Aradjo et al. (2021), corroborando os
resultados encontrados no presente estudo.

Ja para os caracteres Ciclo, %Oleo e %Prot foi
observada a formagédo de trés grupos. A variagido
maior entre esses caracteres pode estar associada
a adaptagdes ao ambiente de cultivo e a um maior
potencial para melhoramento genético dos referidos
caracteres. Para os caracteres ALT e NDIF, foi ob-
servada a formacao de quatro e cinco grupos, res-
pectivamente, denotando que esses caracteres tém
uma variagdo genética consideravel, o que pode
ser interpretado como uma ampla diversidade ge-
nética relacionada ao desempenho das plantas em
diferentes condigbes ambientais. Os caracteres que
formaram mais de um grupo indicam variabilidade
entre os gendtipos avaliados e possibilidade de se-
lecionar gendtipos superiores para o programa de
melhoramento genético da canola. Shafieian et al.
(2024), avaliando variedades de colza com relagéo
a caracteristicas quantitativas e qualitativas, veri-
ficaram que os resultados da analise de variancia
mostraram que o efeito do gendtipo em relagdo a
todas as caracteristicas resultou em diferengas sig-
nificativas, permitindo selecionar variedades supe-
riores, corroborando os resultados encontrados no
presente estudo.

Andlise de diversidade genética em linhagens
de canola parcialmente endogamicas F, do
programa de melhoramento genético

As medidas de dissimilaridade foram estima-
das a partir das distdncias de Mahalanobis, sen-
do encontrados resultados indicando uma elevada
magnitude das distancias (10,14 a 395,35). A maior
distancia encontrada foi entre as linhagens 19 e 20
(395,35), seguidas pelas linhagens 19 e 23 (386,33)
e ainda entre as linhagens 19 e 22 (385,93). A me-
nor distancia foi verificada entre as linhagens 23 e
24 (10,14). Dessa forma, houve divergéncia entre
pares de gendtipos estudados, indicando grande
variabilidade, sendo semelhantes aos resultados
obtidos em outros trabalhos com a cultura da canola
(Ahmad et al., 2021). E importante ressaltar que en-
tre os gendtipos mais divergentes estdo a linhagem
19, que apresentou um alto teor de 6leo (35,64%),
e a linhagem 20, que apresentou uma alta produtivi-
dade de graos (1.751 kg ha™) e ciclo curto (94 dias),
sendo esses caracteres constituintes do grupo de
maior importancia para a cultura da canola.



A analise para estimar a contribuicdo relativa
de cada carater para a expressdo da divergéncia
genética indicou que os caracteres NDIF (51,78%)
e %O0leo (25,96%) foram os que mais contribuiram
para a divergéncia genética entre os 26 gendtipos
de canola estudados (Tabela 3). O inicio do flores-
cimento, representando aproximadamente 52% da
contribuigao, € um carater-chave para a canola, pois
esta intimamente relacionado a adaptagdo ao am-
biente e ao ciclo de producéo. A porcentagem de
Oleo, representando aproximadamente 26%, € outro
carater que tem grande relevancia em programas
de melhoramento de canola, pois € um dos princi-
pais componentes de valor econémico da cultura.
Esses resultados concordam com os de llyas et al.
(2018), trabalho em que também foi observado que
o carater inicio do florescimento foi 0 que mais con-
tribuiu para a diversidade genética dos genotipos de
canola.

Tabela 3. Contribuicéo relativa dos 11 caracteres agro-
némicos avaliados para o estudo de diversidade genética
em linhagens de canola parcialmente endogéamicas F,,
segundo o critério de Singh (1981). Embrapa Cerrados,
Planaltina, DF, 2024.

Caractere " S.j.@ Valor em %
ALT 2756,00 5,99
NDIF 23835,51 51,78
Ciclo 0,00 0,00
P1000S 673,07 1,46
Prod 619,28 1,35
Comps 1275,14 2,77
Diams 982,56 2,13
NSS 1069,94 2,32
%0Oleo 11950,01 25,96
%Prot 2088,92 4,54
MSR 781,65 1,70

(MALT = altura de plantas (m); NDIF = numero de dias para inicio
do florescimento (dias); Ciclo = ciclo em dias; P1000S = peso de
mil sementes (g); Prod = produtividade de sementes (kg ha™');
Comps = comprimento de siliquas (cm); Diams = diametro de
siliquas (mm); NSS = nimero de sementes de siliquas; %Oleo =
porcentagem de 6leo (%); %Prot = porcentagem de proteinas (%)
e MSR = massa seca de raiz (g).

@ S.j.: contribuigdo da variavel x para o valor da distancia de
Mahalanobis entre os genotiposiei'.

A analise de agrupamento pelo método de To-
cher, baseado na matriz de Mahalanobis, orga-
nizou os 26 gendtipos em trés grupos (Tabela 4).
Desses, o grupo 3 foi constituido por apenas um
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genotipo (26), enquanto os grupos 1 e 2 foram
formados por 14 e 11 gendtipos, respectivamen-
te. A formagéo de trés grupos neste trabalho indi-
ca a existéncia de variabilidade entre as linhagens
testadas.

O dendrograma (Figura 2) representa o agru-
pamento pelo método Ligagdo Média Entre Grupos
(UPGMA) dos 26 gendtipos de canola, a partir da
distancia generalizada de Mahalanobis. O corte no
dendrograma foi efetuado a aproximadamente 60%,
ponto em que foram observadas mudangas bruscas
de nivel. Nota-se a formagao de trés grandes gru-
pos, sendo que o primeiro grupo foi formado pelas
linhagens 1, 2, 3,4, 5,6, 7,9, 20, 21, 22, 23 e 24,
que apresentaram ciclo mais precoce e com menor
numero de dias para inicio do florescimento, e o se-
gundo grupo foi formado pelas linhagens 8, 10, 11,
12, 13, 14, 15, 16, 17, 18 e 19, de ciclo interme-
diario. Em estudos realizados por Houmanat et al.
(2023), foi verificada divergéncia genética entre 22
variedades comerciais e foi observada a formagao
de quatro grupos pelo método UPGMA. Esses resul-
tados corroboram com a formagao de grupos encon-
trada no presente trabalho.

Eixo X = Distancia generalizada de Mahalanobis
Eixo Y = Linhagens de Canola

]

|

T
10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
0 2246 4492 6738 89.84 1123 13476 157.23 179.69 202.15 224.61

o

Figura 2. Dendrograma obtido entre linhagens de canola
parcialmente endogémicas F,, pelo método de agrupa-
mento UPGMA, utilizando-se a distancia generalizada de
Mahalanobis. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2024.

De acordo com a formagao dos grupos, é pos-
sivel indicar algumas linhagens para esquemas de
blocos de cruzamentos. Podem ser realizadas hibri-
dacbes utilizando-se as linhagens do primeiro com
as do segundo grupo, pois elas possuem caracte-
risticas complementares. Com esses cruzamentos,
sera possivel explorar a variabilidade existente,
para continuidade do processo seletivo, com possi-
bilidades de obtengcado de novas cultivares hibridas
produtivas, de ciclo precoce e portadoras de bons
atributos agronémicos.
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Tabela 4. Agrupamento de otimizagéo entre linhagens de canola parcialmente endogamicas F°, obtido pelo método de
Tocher com base em 11 caracteres, utilizando-se a distancia generalizada de Mahalanobis. Embrapa Cerrados, Planalti-

na, DF, 2024.

Grupo Linhagem
1 23 24 20 21 2 3 4 6 5 22 25 7 9
2 10 11 8 13 18 15 14 12 17 19
3 26

Andlise de parametros genéticos em linhagens
de canola parcialmente endogamicas F, do
programa de melhoramento genético

Os parametros genéticos em uma determinada
populacao sao subsidios para nortear as estratégias
de melhoramento visando obter éxito com a sele-
¢ao. As estimativas da variancia genotipica e do co-
eficiente de herdabilidade sdo os parametros mais
importantes para a quantificagcdo do potencial de
melhoramento da populagao. No entanto, para uma
interpretacao mais fidedigna da variagdo ambiental,

deve-se observar a relagao CVg/CVe (coeficiente de
variacdo ambiental). Se ela for acima de 1,0, indi-
ca que ha variabilidade genética maior que a am-
biental, sugerindo que a selegdo pode ser eficaz
(Vencovsky; Barriga, 1992). Assim, observa-se que
os caracteres altura, numero de dias para inicio do
florescimento, ciclo, percentual de 6leo e percentu-
al de proteina apresentaram valores de CVg/CVe
acima de 1,0, indicando potencial de selegao para
essas caracteristicas (Tabela 5).

Tabela 5. Estimativas de parametros genéticos!" de caracteres avaliados® em linhagens de canola parcialmente endoga-
micas F.. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2024.

Parametro genético ALT NDIF Ciclo P1000S Prod Comps
CVg (%) 12,86 29,69 7,91 4,45 20,23 10,93
CVg/CVe 1,55 5,48 1,02 0,33 0,27 0,91
S2 Genética 0,0242 87,729 62,591 0,031 66602,152 0,177
S2 Ambiental 0,010 2,917 60,277 0,283 915207,880 0,215
Herdabilidade (%) 87,76 98,9 75,7 24,99 17,92 71,2
Parametro genético Diams NSS %0leo %Prot MSR

CVg (%) 7,45 21,03 12,97 3,75 31,44 -
CVg/CVe 0,81 0,85 1,97 1,35 0,77 -
S2 Genética 0,041 7,025 15,122 1,472 1,592 -
S2 Ambiental 0,062 9,753 3,886 0,811 2,690 -
Herdabilidade (%) 66,57 68,36 92,11 84,48 63,97 -

('CVg(%) = Coeficiente de variagéo genético; CVe: Coeficiente de variagdo experimental CVg/CVe = Razdo entre o coeficiente de varia-
¢ao genético e o coeficiente de variagdo experimental; S? Genética = Variancia genética; S2 Ambiental = Variancia ambiental.

@ ALT = altura de plantas (m); NDIF = numero de dias para inicio do florescimento (dias); Ciclo = ciclo em dias; P1000S = peso de mil
sementes (g); Prod = produtividade de sementes (kg ha'); Comps = comprimento de siliquas (cm); Diams = diametro de siliquas (mm);
NSS = numero de sementes de siliquas; %Oleo = porcentagem de 6leo (%); %Prot = porcentagem de proteinas (%) e MSR = massa
seca de raiz (g).

O coeficiente de herdabilidade expressa a pro-
por¢do da variancia que é atribuida as diferengas
genéticas confundidas com os efeitos permanentes

do ambiente (Falconer, 1987). As estimativas do co-
eficiente de herdabilidade foram consideradas de
baixa a alta magnitude, conforme a classificagéo



de Resende e Duarte (2007). Os valores variaram
de 17,92 a 98,9% para os caracteres Prod e NDIF,
respectivamente (Tabela 5). Valores baixos desse
coeficiente indicam que os caracteres foram muito
influenciados pelos efeitos de ambientes, situacao
observada para produtividade, por exemplo, tornan-
do a selegdo para esse caractere menos eficien-
te com base apenas no fenétipo. Para melhorar a
selecdo de Prod, estratégias como a avaliagdo em
multiplos ambientes e o uso de métodos que con-
trolam os efeitos ambientais podem ser utilizadas.
De modo geral, os demais caracteres apresentaram
estimativas de herdabilidade de moderada a alta,
sugerindo possibilidade de ganhos com a selegéo.

Vale ressaltar que a obtengao dessas estimati-
vas € influenciada pelo ambiente em que sao con-
duzidas. Aktar et al. (2019) estimaram parametros
genéticos dos caracteres produtivos em 18 genoti-
pos de canola. No estudo, altos valores de herdabi-
lidade foram observados para caracteristicas como
numero de ramos por planta (81,26%), numero de
siliquas por planta (92,96%), numero de semen-
tes por vagem (94,63%) e produtividade por planta
(98,64%), sugerindo que essas caracteristicas po-
dem ser efetivamente melhoradas por meio da se-
lecdo. Quando a herdabilidade ¢é alta, isso significa
que a expressao fenotipica dessas caracteristicas
se deve, em grande parte, a diferencas genéticas
entre os gendtipos, permitindo que os melhoristas
prevejam o desempenho da progénie com base nas
caracteristicas dos pais.

O teor de 6leo é uma caracteristica de grande
interesse para a cultura da canola, sendo importan-
te destacar que seu coeficiente de herdabilidade foi
de alta magnitude (92,11), ou seja, a selegéo pode
ser aplicada com maior seguranga para ganhos ge-
néticos. Muhammad Ali et al. (2016) estudaram os
padrées de herancga do teor de 6leo e outros atribu-
tos da qualidade de sementes de canola. O estudo
confirmou que as variancias genéticas aditivas e
ndo aditivas influenciam significativamente as ca-
racteristicas de teor de dleo, teor de proteina, con-
teudo de glucosinolato e &cido erucico. A alta her-
dabilidade no sentido amplo (0,70 — 0,96) e a baixa
herdabilidade no sentido restrito (0,05 — 0,68) foram
estimadas, indicando um baixo papel da agao aditi-
va do gene. Isso sugere que a selecdo dessas ca-
racteristicas deve ocorrer em gerac¢des segregantes
posteriores para melhorar sua expressao.
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Andlise de ganhos genéticos via indice de
selecdo de Mulamba e Mock em linhagens
de canola parcialmente endogamicas F, do
programa de melhoramento genético

Os ganhos genéticos percentuais preditos para
o indice de selegao Mulamba e Mock (1978) permi-
tiram resultados positivos para a maioria dos carac-
teres, exceto didmetro de siliquas e teor de proteina
(Tabela 6). Os indices de selegédo sao ferramentas
essenciais no melhoramento genético da canola,
pois permitem a selegao simultanea de varias carac-
teristicas de interesse, como produtividade e teor de
6leo. E importante notar que o indice de Mulamba e
Mock (1978) mostrou resultado positivo para ambas
as caracteristicas. Apesar da baixa herdabilidade
para produtividade, o ganho de selecdo foi razoa-
vel, o que pode ser devido ao efeito de variabilidade
genética residual ou a aplicagdo de um indice que
favoreceu o aumento de produtividade. Esse resul-
tado é interessante, uma vez que na canola ha a ne-
cessidade de otimizar caracteristicas de produgéo
e qualidade do ¢6leo, importantes para a industria
alimenticia e de biocombustiveis.

As linhagens 5, 7 e 8 ocuparam as primeiras
posi¢des no ranking (Tabela 7), sugerindo que elas
sd0 promissoras para avangarem no programa de
melhoramento de canola. Os caracteres ndmero
de dias para florescimento, produtividade e nimero
de sementes por siliquas apresentaram os maio-
res ganhos percentuais. Isso sugere que o indice
de Mulamba e Mock (1978) foi eficiente na selecao
de caracteres de interesse para a cultura da canola.
O ganho genético em programas de melhoramento
de plantas pode ser estimado por varios métodos e/
ou a combinacao deles. Isso posto, Cowling et al.
(2023) compararam dois métodos de estimativa
de taxas de ganho genético para produtividade de
graos e outras caracteristicas, em um programa de
melhoramento de canola de primavera em evolugao
ativa com base em modelos mistos multiplicativos
com analise fatorial. Singh et al. (2022) também re-
portaram diferentes abordagens implantadas para
acelerar o processo de melhoramento e suas impli-
cagdes na melhoria de culturas de sementes oleagi-
nosas do género Brassica.
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Tabela 6. Predicdo de ganhos genéticos via indice de sele¢do" de Mulamba e Mock para caracteres avaliados em linha-
gens de canola parcialmente endogémicas F,. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2024.

Variavel? Xo Xs h? % GS GS%
ALT 1,20885 1,25639 87,75957 0,04172 3,45
NDIF 31,55128 33,83333 98,90365 2,25703 7,15
Ciclo 99,97436 100,77778 75,69961 0,60818 0,61
P1000S 3,97949 4,04722 24,98923 0,01693 0,43
Prod 1275,4231 1718,1944 17,91963 79,343 6,22
Comps 3,85051 4,05611 71,19702 0,14638 3,8
Diams 2,72538 2,70361 66,57322 -0,0145 -0,53
NSS 12,60256 14,6111 68,36125 1,37307 10,9
%Oleo 29,9891 31,13194 92,1108 1,05268 3,51
%Prot 32,38231 32,11528 84,48384 -0,2256 -0,7
MSR 4,01346 4,13806 63,97258 0,07971 1,99
Ganho total 84,6786 36,83

(™ Xo: média da populagéo inicial; Xs: média dos individuos selecionados; h2%: herdabilidade em %; GS: ganho genético por selegéo e
GS%: ganho genético por selegdo em %.

@ALT = altura de plantas (m); NDIF = numero de dias para inicio do florescimento (dias); Ciclo = ciclo em dias; P1000S = peso de mil
sementes (g); Prod = produtividade de sementes (kg ha™'); Comps = comprimento de siliquas (cm); Diams = diametro de siliquas (mm);
NSS = numero de sementes de siliquas; %0leo = porcentagem de 6leo (%); %Prot = porcentagem de proteinas (%), MSR = massa seca
de raiz (g).

Tabela 7. Ranking das dez melhores linhagens de canola com base no indice de selegcdo de Mulamba e Mock para o
conjunto de caracteres avaliados. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2024.

Linhagem ALT NDIF Ciclo P1000S Prod Comps
T-25 1,35 28 91 4,13 2.546,00 4,80
7 1,27 27 91 4,37 1.202,33 4,62

5 1,14 21 94 4,50 2.479,67 3,20
8 1,21 42 115 4,13 2.138,67 4,18
T-26 1,54 43 101 4,40 1.220,00 4,46

2 1,03 21 87 3,70 1.805,00 4,00
12 1,27 35 104 3,90 1.688,00 4,40
1 1,36 42 112 3,83 2.359,33 3,54
3 1,14 21 94 3,90 1.790,67 3,34
13 1,21 42 101 4,23 1.142,67 3,59
18 1,31 40 104 3,57 1.107,33 3,85
14 1,23 44 115 3,90 1.138,67 4,70
Linhagem Diams NSS %0Oleo %Prot MSR Ranking
T-25 2,92 17 29,37 30,19 4,10 Testemunha
7 2,80 19 29,44 32,87 5,01 1°

5 2,98 9 27,06 34,29 3,89 2°

8 2,99 13 33,11 32,24 3,23 3°

Continua...
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Tabela 7. Continuagéo.

Linhagem Diams NSS %0Oleo
T-26 2,89 19 30,28
2 2,45 16 30,43
12 2,56 15 34,01
1 2,71 12 32,32
3 2,92 13 24,83
13 2,32 12 32,90
18 2,40 15 36,34
14 2,50 17 33,50
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%Prot
29,28
31,92
31,92
33,52
33,49
32,65
31,60
31,43

MSR
5,78
1,41

2,86
3,61

3,99
6,47
4,49
4,82

Ranking
Testemunha
40
50
8°
70
80
9o
10°

(MALT = altura de plantas (m); NDIF = numero de dias para inicio do florescimento (dias); Ciclo = ciclo em dias; P1000S = peso de mil
sementes (g); Prod = produtividade de sementes (kg ha™'); Comps = comprimento de siliquas (cm); Diams = diametro de siliquas (mm);
NSS = numero de sementes de siliquas; %Oleo = porcentagem de 6leo (%); %Prot = porcentagem de proteinas (%) e MSR = massa

seca de raiz (g).

Analise de correlagdes genéticas em linhagens
de canola parcialmente endogamicas F, do
programa de melhoramento genético

Na Tabela 8, sdo apresentadas as estimativas
de correlagbes genotipicas entre os 11 caracteres
avaliados em linhagens de canola.

Os resultados obtidos por meio da analise de
correlagdes genéticas, com o método bootstrap,
demonstram associagdes significativas entre ca-
racteres morfolégicos e produtivos nas linhagens.
Os valores de correlagao observados indicam rela-
¢bes importantes entre os caracteres, fornecendo
informagdes relevantes para a selegdo e o melho-
ramento genético da cultura, evidenciando tanto
associagdes positivas quanto negativas entre dife-
rentes caracteres. Para a discussé&o, foram conside-
radas apenas as correlagdes significativas, positivas
ou negativas e com valores iguais ou superiores a
0,5000.

A correlagéo positiva e significativa entre altu-
ra e inicio do florescimento (0,7512*") indica que,
conforme a altura da planta aumenta, o nimero de
dias para o inicio do florescimento também tende a
aumentar, ou seja, linhagens de canola mais altas
podem levar mais tempo para comegar a florescer
em comparacao com linhagens mais baixa. Plantas
mais alta podem dar maior prioridade no crescimen-
to vegetativo, o que pode retardar o inicio do flores-
cimento. Isso ocorre porque o crescimento vegetati-
vo, como o alongamento do caule e a formagéo de
folhas, pode consumir mais recursos, como energia
e nutrientes, retardando a transicdo para a fase
reprodutiva. A relacdo entre altura e florescimento
também pode ser influenciada por fatores ambien-
tais, como disponibilidade de luz, nutrientes e tem-
peratura, além de aspectos genéticos que regulam

o ciclo de crescimento e o florescimento das plan-
tas. Esse resultado pode ser util para programas de
melhoramento genético de canola, pois pode indicar
que plantas com maior altura, embora possam ter
uma produgao de biomassa mais elevada, também
podem exigir um periodo mais longo até o floresci-
mento. Isso pode ser um ponto a ser considerado
pelos produtores, especialmente na regidao Centro-
-Oeste do Brasil onde o tempo/ciclo de cultivo € uma
variavel importante para o planejamento das safras.

Tabela 8. Estimativas de correlagdes genéticas entre pa-
res de caracteres avaliados em linhagens de canola par-
cialmente endogamicas F,. Embrapa Cerrados, Planalti-
na, DF, 2024.

Caractere RGE Caractere RGE
ALT x NDIF  0,7512 ** P1000S x -0,5054
Comps
ALTxCiclo 06708+  P1000Sx 4 756
Diams
ALT x P1000S x
P1000S -0,0597 NSS -0,1388
ALTxProd  -03783  T1000Sx 5 g104
%0leo
P1000S x
ALT x Comps 0,075 % Prot 0,4787
. P1000S x
ALT x Diams  -0,1301 MSR 0,0166
ALT x NSS 0,1901 Prod x Comps 0,491
ALT x %Oleo 0,5357 ** Prod x Diams 0,6378
ALT x %Prot  -0,3822 * Prod x NSS 0,797 *
ALTx MSR  1,0093 ** Prod x %Oleo  -0,4597
NDIF x Ciclo  0,9704 **  Prod x %Prot 0,6124

Continua...
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Tabela 8. Continuagao.

Caractere RGE Caractere RGE
NDIF x
P1000S 20,0792 ProdxMSR  -0.6291
NDIF xProd 02858  COMPSX 4 4461
Diams
NDIF x Comps x "
Comps 0,2346 NSEMS 0,7726
NDIF x . Comps x R
Diarna -0,4455 %0lon 0,4037
NDIF x NSS  0,1675 Comps x4 7063+
% Prot
NDIF x .
%0leo 0,8131 Comps x MSR  -0,1844
’:'/DFLF X 02958 DiamsxNSS  -0,3546
oProt
- Diams x -
NDIF x MSR  0,6629 % Oloo -0,8102
Ciclo x Diams x
piooos 06483 %Prot 0,165
Ciclox Prod  -0,4831 Diams x MSR  -0,2604
Ciclo x 01782 NSSx%Oleo  0,2686
Comps
Ciclo x 04705 NSSx%Prot  -0,5009*
Diams
CicloxNSS 0,027 NSSxMSR  0,0397
Ciclo x - %0Oleo x .
%Oleo 07895 %Prot -0,3936
Ciclo x %Prot  -0,1388  %Oleo x MSR  0,4604"
Ciclo x MSR 0,3735 %Prot x MSR -0,1826
P1000S x .
Prod 1,0377 - -

++ + : Significativo a 1 e 5%, respectivamente, pelo método de
bootstrap com 5.000 simulagbes.
RGE: correlagéo genética.

Para os caracteres altura e ciclo, observou-se
correlagdo positiva e significativa (0,6708**). Esse
resultado reforga a ideia de que plantas mais altas
tendem a ter ciclos de crescimento mais longos. Isto
pode estar relacionado ao fato de que plantas de
maior porte, com sistema radicular mais desenvol-
vido, provavelmente precisam de mais tempo para
alcancar o desenvolvimento vegetativo completo, o
que impacta diretamente o ciclo de crescimento da
cultura. Esse resultado pode ser util na selegao de
linhagens com ciclo mais curto para ambientes onde
se busca maior numero de colheitas por ano.

Foi observada correlagdo positiva e significa-
tiva entre a altura e o teor de 6leo nas sementes

(0,5357**), mas com uma magnitude menor em
comparacgao as correlagcdes anteriores. O resultado
sugere que plantas mais altas podem ter maior teor
de 6leo nas sementes. Isso pode ser interessante
para programas de melhoramento focados em au-
mentar o rendimento de 6leo. Contudo, o efeito da
altura sobre o teor de 6leo nao é muito forte, e fato-
res genéticos especificos para o conteudo de dleo
podem ser mais determinantes do que a altura em
si.

Também foi observada correlacdo fortemente
positiva e significativa entre altura e massa seca de
raiz (1,0093**). Esse resultado sugere que plantas
mais alta possuem uma maior massa seca de raiz,
0 que pode indicar um sistema radicular mais de-
senvolvido e eficiente. Um sistema radicular mais
robusto pode ser vantajoso em termos de maior
capacidade de absorgao de nutrientes e agua, po-
tencializando o crescimento da planta. Essa relagao
entre altura e massa seca de raiz pode ser explo-
rada para identificar linhagens com maior poten-
cial produtivo e maior eficiéncia em absorver agua
e nutrientes do solo, contribuindo para a melhor
performance em ambientes de cultivo sob estresse
hidrico.

As correlagbes observadas sugerem que a al-
tura das plantas de canola esta intimamente asso-
ciada a varias caracteristicas importantes para o
melhoramento genético, como o inicio do floresci-
mento, o ciclo de crescimento, o teor de dleo e a
massa seca de raiz. Esses resultados sao importan-
tes para a selegéo de linhagens com caracteristicas
desejaveis para diferentes sistemas de cultivo.

A forte correlagédo positiva e significativa entre
inicio do florescimento e ciclo (0,9704**) mostra que,
quanto mais cedo as plantas florescem, mais curto
€ o ciclo total de cultivo. Essa relagao é esperada,
pois o inicio do florescimento é uma etapa critica
para definir o tempo até a maturagao e a colheita, ja
que plantas que iniciam o florescimento mais cedo
naturalmente tém ciclos mais curtos. Esse dado é
relevante para ambientes com restricdes de tempo
de cultivo, como ocorre nos cultivos de safrinha rea-
lizados no Centro-Oeste brasileiro.

A correlagao positiva e significativa entre inicio
do florescimento e teor de dleo (0,8131**) sugere
que, quanto mais tarde ocorre o inicio do floresci-
mento, maior tende a ser o percentual de 6leo nas
sementes. Plantas que florescem mais tarde podem
ter um periodo de crescimento e maturacdo mais
prolongado, permitindo mais tempo para o acumu-
lo de dleo nas sementes. Isso pode resultar em um
maior percentual de 6leo, ja que a planta teve mais
tempo para armazenar nutrientes durante o ciclo
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reprodutivo. No entanto, essa relagao deve ser in-
vestigada com mais profundidade para determinar
0s mecanismos fisiolégicos que a sustentam.

Resultados semelhantes foram encontrados em
trabalhos realizados por Fikere et al. (2020), em que
foi encontrada correlagao positiva entre dias para
inicio do florescimento e teor de 6leo, sugerindo que
cultivares de floragao tardia tém mais tempo para
acumular 6leo nas sementes.

Foi observada correlagao positiva e significativa
entre inicio do florescimento e massa seca de raiz
(0,6629*), sugerindo que, conforme o inicio do flo-
rescimento ocorre mais tarde, a massa seca de raiz
tende a ser maior nas plantas de canola. O aumento
da massa seca de raiz pode ser um reflexo de um
maior investimento das plantas em suas raizes an-
tes de entrar na fase reprodutiva. Isso pode ser uma
estratégia adaptativa para melhorar a absorgéo de
agua e nutrientes, o que beneficia o crescimento ge-
ral da planta, incluindo a producao de sementes e o
conteudo de 6leo. Raizes maiores e mais desenvol-
vidas podem aumentar a capacidade da planta de
absorver nutrientes e agua, o que pode ser especial-
mente benéfico em situagdes de estresse hidrico ou
quando ha competigao por recursos no solo. Essas
plantas podem ter maior resisténcia a condigbes de
estresse, como a seca, e melhor desempenho em
solos de baixa fertilidade.

A correlagao positiva entre ciclo e teor de dleo
(0,7855*) indica que plantas com ciclos mais longos
tendem a ter maior teor de éleo. Esse dado sugere
que o desenvolvimento prolongado pode favorecer
a acumulacado de 6leo nas sementes, 0 que pode
ser uma caracteristica desejavel em ambientes de
cultivo que favoregam ciclos mais longos. Esse re-
sultado pode estar relacionado a um tempo mais
prolongado para a acumulagao de reservas energé-
ticas nas sementes. Contudo, em sistemas de culti-
VO que priorizam ciclos mais curtos, como o cultivo
safrinha realizado no Cerrado brasileiro, essa rela-
¢ao pode ser um fator limitante.

Forte correlagéo negativa e significativa entre o
peso de mil sementes e a produtividade (-1,0377**)
foi observada e é particularmente relevante. Plantas
com sementes mais pesadas parecem ter menor
produtividade por hectare, o que pode indicar uma
relagdo inversa entre a capacidade de produzir se-
mentes grandes e o numero total de sementes por
planta. Esse resultado sugere que a seleg¢édo para
um maior peso de sementes pode reduzir a produti-
vidade, e vice-versa, o que revela um trade-off entre
os dois caracteres. Esse resultado é particularmente
importante para a definicdo de prioridades em pro-
gramas de melhoramento. Embora sementes mais
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pesadas possam ter vantagens em termos de vigor
inicial e qualidade do gréo, a produgao de sementes
maiores pode estar associada a menor numero de
sementes por planta, impactando negativamente a
produtividade total. Esse trade-off deve ser cuida-
dosamente equilibrado, dependendo do objetivo do
melhoramento, seja para maior rendimento ou maior
qualidade de sementes. Resultados semelhantes fo-
ram encontrados em trabalhos realizados por Sha-
fieian et al. (2024), em que foi observada correlagao
negativa e significativa (-0,7) entre os caracteres
peso de mil sementes e produtividade, corroboran-
do com os resultados obtidos no presente trabalho.

A correlagao positiva entre peso de mil semen-
tes e didmetro de siliquas (0,756*) mostra que sili-
quas com maior didmetro tendem a gerar sementes
mais pesadas. Esse resultado pode ser util para se-
lecionar linhagens com maior potencial de sementes
grandes e, consequentemente, maior didmetro por
siliqua.

Para os caracteres peso de mil sementes e teor
de oleo (-0,9124*"), foi observada correlagao forte-
mente negativa e significativa, sugerindo que se-
mentes maiores tendem a ter menor conteudo de
Oleo. Isso significa que, a medida que o peso das
sementes aumenta, o percentual de 6leo tende a
diminuir. Isso pode ocorrer porque, a medida que a
planta direciona mais recursos para o aumento da
biomassa das sementes, como carboidratos e pro-
teinas, menos recursos (como carbonos e lipidios)
sao alocados para o acumulo de 6leo. Assim, se-
mentes maiores podem ter uma composi¢ao mais
rica em outros componentes, como proteinas e car-
boidratos, em detrimento do dleo. Esse resultado &
relevante para programas de melhoramento genéti-
co focado em aumentar o teor de 6leo nas sementes
e pode influenciar as decisdes sobre os caracteres
desejaveis em cultivares de canola, dependendo
dos objetivos de produgéo.

Entre a produtividade e o numero de sementes
por siliquas (0,797*), foi observada correlagao posi-
tiva e significativa, sugerindo que plantas com maior
numero de sementes por siliquas tendem a produ-
zir mais sementes em geral. Esse resultado é alta-
mente relevante para programas de melhoramento
genético voltados para aumentar a produtividade
de sementes em canola. Linhagens com um maior
numero de sementes por siliquas podem ser prefe-
ridas, pois elas tendem a aumentar a produtividade
total. Assim, essa caracteristica pode ser um alvo
desejavel em programas de melhoramento, visan-
do a obtencéao de cultivares com maior potencial de
producéo.
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Também foi observada correlagdo positiva e
significativa entre o comprimento das siliquas e o
numero de sementes por siliqua (0,7726**), indican-
do que siliquas mais longas tendem a ter mais se-
mentes. Esse resultado pode ser usado na selegéo
de linhagens que aumentem o nimero de sementes
por planta, melhorando a produtividade total.

Foi encontrada correlagdo negativa e significa-
tiva entre o comprimento de siliquas e o percentual
de proteina (-0,7063**), sugerindo que, em linha-
gens de canola, as plantas que produzem siliquas
mais longas tém uma tendéncia a apresentar um
teor de proteina menor nas sementes. Essa corre-
lacdo negativa observada pode ser relevante para
programas de melhoramento genético que buscam
otimizar o teor de proteina nas sementes. Se o obje-
tivo for aumentar o conteido de proteina, pode ser
interessante selecionar linhagens com siliquas mais
curtas e um teor de proteina mais elevado. Isso po-
deria ser uma estratégia para melhorar o valor nu-
tritivo das sementes, especialmente para usos em
racdes animais e outras aplicagbes que requerem
alto teor proteico.

A correlacdo negativa e significativa entre o
didmetro de siliquas e o teor de 6leo (-0,8102*")
sugere que quanto maior o didmetro das siliquas,
menor tende a ser o percentual de 6leo nas semen-
tes. O aumento no didmetro das siliquas pode estar
associado a um maior acumulo de biomassa nas se-
mentes, mas com uma menor alocagéo de recursos
para a produgéo de 6leo. Em outras palavras, plan-
tas com siliquas mais largas podem estar investindo
mais em componentes como carboidratos e protei-
nas, e menos em lipidios. Isso pode explicar a rela-
¢ao inversa observada entre didmetro de siliquas e
teor de 6leo. Essa correlagdo negativa observada
pode ser relevante para programas de melhoramen-
to genético de canola que buscam aumentar o teor
de dleo nas sementes. Linhagens com siliquas mais
estreitas podem ser favorecidas em programas vol-
tados para o aumento do teor de 6leo, pois tendem
a ter sementes com maior concentragao de lipidios.
Isso poderia ser uma estratégia importante para au-
mentar o valor comercial da canola para usos que
priorizam o conteludo de 6leo, como na producao de
Oleo comestivel e biodiesel.

Para os caracteres numero de sementes por sili-
qua e teor de proteina, foi observada correlagéo ne-
gativa (-0,5009), indicando que linhagens com maior
numero de sementes por siliqua tendem a apresen-
tar menor concentracdo de proteina. Essa corre-
lagdo negativa observada é importante para pro-
gramas de melhoramento genético de canola que
visam aumentar o teor de proteina nas sementes.

Caso o objetivo seja melhorar o conteudo proteico,
pode ser interessante selecionar linhagens com me-
nos sementes por siliqua, pois elas tendem a ter se-
mentes com maior concentragao de proteina. Esse
equilibrio pode ser relevante para cultivares volta-
das para uso em ragdes animais ou outros merca-
dos que valorizam altos niveis de proteina.

Os resultados de correlagdes apresentados in-
dicam que os caracteres morfolégicos e produtivos
das linhagens de canola estao fortemente inter-re-
lacionados. A existéncia de correlagbes negativas,
como entre peso de sementes e produtividade, su-
gere a necessidade de uma selegao balanceada
que leve em consideragdo os objetivos especificos
do programa de melhoramento. Esse conjunto de
correlagdes pode ajudar na definicdo de estratégias
de selecdo para linhagens que maximizem tanto a
produtividade quanto a qualidade do gréo.

Conclusoes

1) Houve divergéncia entre pares de linhagens
estudadas, indicando a presenca de grande variabi-
lidade genética, com a formagéo de grupos de dissi-
milaridade, sendo possivel indicar linhagens perten-
cente aos grupos 1 e 2 para esquemas de blocos de
cruzamentos, visto que elas sdo complementares
quanto aos caracteres.

2) Os caracteres numero de dias para floresci-
mento, produtividade e numero de sementes por si-
liquas apresentaram os maiores ganhos genéticos.

3) Todos os caracteres avaliados estédo forte-
mente inter-relacionados, podendo auxiliar na defi-
nicdo de estratégias de selegcdo em programas de
melhoramento.
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