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RESUMO 

 

SOUSA, Diana Jhulia Palheta de, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, fevereiro de 2022. 
Screening para tolerância à seca em genótipos de trigo tropical. Orientador: Maicon 
Nardino. Coorientador: Aluizio Borem de Oliveira. 
 

 

O trigo é uma cultura milenar extensivamente cultivada. No Brasil, para atender o consumo 

interno, o país precisa importar trigo de outros países. Uma importante estratégia para alcançar 

a autossuficiência no país tem sido o cultivo de trigo na região do Cerrado brasileiro, que tem 

como obstáculo a disponibilidade de água. Nesse sentido, o objetivo deste trabalho foi fenotipar 

e selecionar genótipos de trigo por meio de índice de seleção e métodos multivariados para 

tolerância à seca em condições de campo. Para isso, 18 genótipos foram avaliados em dois 

ambientes: controle (C) e sequeiro (S). No ambiente de sequeiro a restrição hídrica foi aplicada 

através da suspensão da irrigação, no período de emborrachamento até o final da antese. As 

características avaliadas foram: produtividade de grãos (kg ha); massa de 100 grãos (gramas), 

peso hectolitro (kg L-1); teores de potássio e sódio; concentração de amônio, prolina e 

compostos fenólicos; método de capacidade antioxidante ABTS (µM trolox g-1) e FRAP (µM 

FeSO4 g-1), condutância estomática (mol H2O m-2 s-1); taxa fotossintética (µmol CO2 mol-2 s-1) 

e transpiração (mmol H2O m-2 s-1); carbono interno (µmol CO2 mol-1); uso de água (mmol CO2 

mol-1 H2O) e eficiência de carboxilação ((μmol m-2 s-1) (μmol mol-1)-1). As avaliações das trocas 

gasosas foram realizadas aos sete dias (1) e 19 dias (2) após o início do déficit hídrico. A análise 

de variância foi realizada para cada ambiente (C e S) e conjunta (C+S). As análises realizadas 

foram do agrupamento de Scott-Knott, dos coeficientes de correlação linear de Pearson, o índice 

de distância genótipo-ideótipo, os componentes principais e o GT Biplot. Os resultados da 

análise de variância demonstraram que apenas massa de 100 grãos, compostos fenólicos, 

método de capacidade antioxidante Abts e Frap, prolina, potássio, sódio, carbono interno e 

eficiência de carboxilação após 19 dias de déficit hídrico apresentaram diferença significativa 

em C, S e C+S. Os genótipos que apresentaram maior tolerância à seca ao apresentarem maior 

número de características necessárias à produção entre as condições de controle e sequeiro 

foram VI 14001 e VI 14950. Na análise de distância genótipo - ideótipo, destacaram-se VI 

130679, VI 14001, VI. 14050, VI 14774 e VI 14950 sob déficit hídrico. Nas análises de 

componentes principais, os genótipos VI 14774, VI 14118, VI 14980, VI 14867, 14001 e 14055 



 

 

 
 

apresentaram médias mais elevadas. Já no GT Biplot, os genótipos VI 14668, VI 9007 e VI 

14426 foram os mais produtivos.  

 

Palavras-chave: Déficit hídrico. Seleção. Genótipos superiores. Trigo. 



 

 

 
 

ABSTRACT 

 

SOUSA, Diana Jhulia Palheta de, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, February, 2022. 
Screening for drought tolerance in tropical wheat genotypes. Adviser: Maicon Nardino. Co-
adviser: Aluizio Borem de Oliveira. 
 

 

Wheat is an extensively cultivated millenary crop. In Brazil, to meet domestic consumption, 

the country needs to import wheat from other countries. An important strategy to achieve self-

sufficiency in the country has been the cultivation of wheat in the Brazilian Cerrado region, 

which has water availability as an obstacle. In this sense, the objective of this work was to 

phenotype and select wheat genotypes through selection index and multivariate methods for 

drought tolerance under field conditions. For this, 18 genotypes were evaluated in two 

environments: control (C) and rainfed (S). In the rainfed environment, water restriction was 

applied through the suspension of irrigation, in the period of booting until the end of anthesis. 

The characteristics evaluated were: grain yield (kg ha); mass of 100 grains (grams), hectoliter 

weight (kg L-1); potassium and sodium contents; concentration of ammonium, proline and 

phenolic compounds; Abts (µM trolox g-1) and Frap (µM FeSO4 g-1) antioxidant capacity 

method, stomatal conductance (mol H2O m-2 s-1); photosynthetic rate (µmol CO2 mol-2 s-1) and 

transpiration (mmol H2O m-2 s-1); inner carbon (µmol CO2 mol-1); water use (mmol CO2 mol-1 

H2O) and carboxylation efficiency ((μmol m-2 s-1) (μmol mol-1)-1). Gas exchange assessments 

were performed at seven days (1) and 19 days (2) after the onset of water deficit. Analysis of 

variance was performed for each environment (C and S) and for each environment (C+S). The 

analyzes were performed using the Scott-Knott cluster, Pearson's linear correlation coefficients, 

the genotype-ideotype distance index, the principal components and the GT Biplot. The results 

of analysis of variance showed that only mass of 100 grains, phenolic compounds, Abts and 

Frap antioxidant capacity method, proline, potassium, sodium, internal carbon and 

carboxylation efficiency after 19 days of water deficit showed a significant difference in C, S 

and C+S. The genotypes that showed greater drought tolerance when presenting a greater 

number of characteristics necessary for production between the control and rainfed conditions 

were VI 14001 and VI 14950. In the analysis of genotype - ideotype distance, VI 130679, VI 

14001, VI stood out. 14050, VI 14774 and VI 14950 under water deficit. In the principal 

component analyses, the genotypes VI 14774, VI 14118, VI 14980, VI 14867, 14001 and 14055 



 

 

 
 

presented higher means. In GT Biplot, the genotypes VI 14668, VI 9007 and VI 14426 were 

the most productive.  

 

 

Keywords: Drought. Selection. Superior genotypes. Wheat.  
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1. INTRODUÇÃO 

O trigo (Triticum aestivum L.) é uma cultura alimentar extensivamente cultivada, sendo 

uma importante fonte de nutrientes para cerca de 40% da população mundial e fornecendo por 

volta de 15% das calorias consumidas todos os dias (GIRALDO et al., 2019). A sua qualidade 

e quantidade de proteínas, além de amplas aplicações na alimentação animal e em produtos 

não alimentícios, contribui para o desenvolvimento e manutenção de diversas atividades 

agrícolas e industriais, gerando assim emprego e renda (MORI, 2015). 

Ao desempenhar um papel único na economia global, o trigo é segunda cultura agrícola 

mais cultivada no mundo em produção com 769,6 milhões ton em 2021 (FAO, 2021). No 

Brasil, a estimativa de produção na safra de 2021 foi em torno de 6,2 milhões de ton, entretanto 

para atender ao consumo interno de trigo o país necessitou da importação de 6,8 milhões de 

ton (CONAB, 2021).  

Desde os anos 2000, o cultivo no Cerrado brasileiro vem contribuindo para o aumento da 

produção de trigo, onde  é estimado que a produção nacional pode aumentar em até quatro 

vezes, podendo alcançar a autossuficiência (MORI; TÔSTO; HIRAKURI, 2018; SOUZA; 

VIEIRA FILHO, 2020). E isso se deve, em grande parte, ao cultivo em dois sistemas de 

produção: irrigado e sequeiro na região, sendo o segundo com maior oportunidade de 

crescimento pois não disputa espaço nos pivôs com culturas mais rentáveis como feijão, milho, 

soja e hortaliças (CHAGAS et al., 2018). 

 A produção de trigo no sistema sequeiro é extremamente atrativa para os produtores da 

região, uma vez que a liquidez com melhores preços do ano é alcançada devido a colheita do 

trigo ocorrer no período de entressafra da região Sul e da Argentina, e ainda a região promove 

as primeiras colheitas do Brasil (SOUZA; VIEIRA FILHO, 2020).  No entanto, a 

disponibilidade limitada de água durante a estação de cultivo do trigo em sequeiro no Cerrado 

é um obstáculo para o incremento na produção, uma vez dependendo das condições climáticas 

do ano a falta de precipitação pode ocorrer no final do espigamento e florescimento, podendo 

gerar até 68% de perdas na produtividade (TRICKER et al., 2018).  

O déficit hídrico pode ser simplesmente definido como uma escassez de água que induz 

mudanças morfológicas, bioquímicas, fisiológicas e moleculares (SALLAM et al., 2019). A 

severidade do déficit hídrico na planta pode depender desde o estágio de crescimento, do 

genótipo, e da intensidade e duração do período (AHMED et al., 2020). É um dos principais 

estresses abióticos, considerado complexo uma vez que normalmente ocorre associado a outros 

estresses, tais como elevada intensidade de radiação, temperatura, baixa UR(%), todos fatores 
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que restringem a produtividade do trigo em todo o mundo (ZAMPIERI et al., 2017), 

especialmente quando coincidem com as fases fenológicas de floração e enchimento de grãos, 

etapas mais sensíveis para o rendimento de grãos (HASANUZZAMAN et al., 2018). 

 Dentre os prejuízos causados pelo déficit hídrico no trigo podemos citar a redução drástica 

no número de grãos e na produtividade (SENAPATI et al., 2018), diminuição no acúmulo de 

biomassa (MAHER HAFEZ; GHARIB, 2016), danos no aparato fotossintético (MATHUR; 

TOMAR; JAJOO, 2019), acúmulo de espécies reativas de oxigênio (CAVERZAN; 

CASASSOLA; BRAMMER, 2016), acúmulo de osmólitos como prolina e sacarose (WANG 

et al., 2019). 

O desenvolvimento e adoção de genótipos de trigo mais tolerantes ao déficit vem sendo 

considerada como a principal ferramenta para aumentar a produtividade (MWADZINGENI et 

al., 2016). Pesquisas sobre déficit hídrico em campo são um desafio, uma vez que ao abranger 

ciclos inteiros da cultura estão sujeitos à variabilidade climática sazonal (YADAV et al., 2020). 

 A complexidade de fatores que permeia as respostas das plantas ao déficit hídrico, sugere 

que os critérios de seleção de genótipos tolerantes devem fundamentar-se nas análises das 

características agronômicas e marcadores bioquímicos associados a maior resposta à 

produtividade e resistência (AHMED et al., 2019; MKHABELA et al., 2019; SATTAR et al., 

2020). Além de proporcionar um progresso ao entendimento das vias metabólicas, fisiológicas 

e bioquímicas que as plantas de trigo usam quando expostas ao estresse (SALLAM et al., 

2019). 

E para selecionar plantas tolerantes à seca é essencial empregar e adaptar modelos 

biométricos para obter estimativas precisas e confiáveis que minimizem distorções impostas 

por vieses intrínsecos às medições fenotípicas (BORNHOFEN et. al., 2017). Além disso, 

índices de seleção e métodos multivariados para selecionar genótipos tolerantes à seca têm sido 

utilizados frequentemente em conjunto de variáveis que são de relevância para o melhoramento 

(CRUZ, 2013; OLIVEIRA et al., 2021). Essas técnicas podem ser usadas para explorar 

relacionamentos, classificação e previsão de parâmetros dentro de conjuntos de dados 

complexos, pois as conclusões são mais realistas, significativas e precisas (BOHM et al., 2013).  
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2. OBJETIVO GERAL  

Realizar o screening para selecionar genótipos de trigo visando tolerância a seca em 

condições tropicais a partir de características agronômicas e fisiológicas. 

2.1. Objetivos específicos 

a. Avaliar os impactos do déficit hídrico nas características agronômicas de genótipos de 

trigo tropical; 

b. Analisar as variáveis bioquímicas para avaliar os efeitos do déficit hídrico nos genótipos 

de trigo; 

c. Avaliar as trocas gasosas para quantificar o efeito do déficit hídrico no trigo; 

d. Fenotipar e selecionar os genótipos de trigo quanto à tolerância ao estresse por seca com 

índice de seleção e análise biplot; 
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3. REVISÃO DE LITERATURA 

3 1 Histórico da cultura do trigo 

 O trigo pertence à tribo botânica Triticeae da família das gramíneas Poaceae (SNAPE; 

PÁNKOVÁ, 2013). O Triticum aestivum é uma espécie hexaplóide (2n = 42) resultado de dois 

eventos de interespecíficos de hibridação natural, cada um acompanhado de poliploidização, o 

primeiro ocorrendo entre os genomas de Triticum urartu (AuAu) e Aegilups speltoides (BB) 

para produzir o alotetraploide do trigo selvagem Triticum turgidum (AuAuBB), onde a var. 

dicoccoides com Aegilops tauschii (genoma DD) resultou no trigo cultivado (AABBDD) 

(BERKMAN et al.,2013; CHANTRET et al., 2005; PENG et al., 2011; EL BAIDOURI et al., 

2017).    

A história da domesticação do trigo remete a 10.000 anos atrás, como parte da 

'Revolução Neolítica', tendo papel crucial na ascensão da agricultura moderna juntamente com 

a história humana (MARCUSSEN et al., 2014). As evidências arqueológicas sugerem que a 

domesticação inicial ocorreu na região das cadeias de montanhas que ladeavam as planícies da 

Mesopotâmia e no deserto da Síria (SNAPE; PÁNKOVÁ, 2013). 

 A domesticação do trigo foi governado, em grande parte, pelo gene Q  (localizado no 

braço longo do cromossomo 5A) na qual possibilitou transformações nas características 

genéticas, morfológicas e fisiológicas, como espiga indeiscentes facilitando a colheita, perda 

de glumas duras facilitando a debulha livre, aumento no tamanho das sementes, número 

reduzido de afilhos, crescimento mais ereto e dormência reduzida das sementes, e além disso, 

o maior rendimento de grãos e melhora nos componentes do rendimento do trigo 

(DUBCOVSKY; DVORAK, 2007; PELEG et al., 2011; PENG; SUN; NEVO, 2011; SIMONS 

et al., 2006; TANNO; WILLCOX, 2006).  

Modificações adicionais na planta de trigo ocorreram durante a domesticação e 

reprodução subsequente em relação ao tamanho das sementes (sementes maiores em espécies 

domésticas), ao tipo de fileira de grãos (mais fileiras em algumas espécies domesticadas), 

planta, altura, dureza do grão, perfilhamento, dormência das sementes, fotoperíodo, 

vernalização e data do florescimento (KILIAN; MARTIN; SALAMINI, 2010). 

O trigo hexaplóide foi disperso pelos primeiros agricultores tanto para a Europa e Ásia, 

através da região dos Balcãs e o Gansu na China via Rússia (BONJEAN; ANGUS, 2011; 

DODSON et al., 2013). Na América, o trigo foi introduzido no século XVI pelos colonizadores 

europeus e em 1534 o donatário Martim Afonso de Sousa trouxe as primeiras sementes para 
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Capitania de São Vicente no Brasil, caracterizado como um dos primeiros países a cultivar trigo 

(CAFÉ et al., 2003). 

Atualmente o trigo é a principal cultura de inverno no Brasil, com cultivo concentrado 

na região Sul e em expansão para os estados de São Paulo, Minas Gerais e Mato Grosso do Sul 

(MINGOTI; HOLLER; SPADOTTO, 2014). O deslocamento do cultivo de trigo para a região 

do cerrado vem sendo possibilitado com a irrigação (CAMPONOGARA et al., 2014), uso de 

cultivares tolerantes (CHAGAS et al., 2020), sistema de plantio direto (MOREIRA et al., 2018) 

e inoculação de rizobactérias associada à aplicação de nitrogênio (GALINDO et al., 2017). 

 

3 2 Importância mundial e no Brasil do Trigo 

O trigo (Triticum aestivum L.) é considerado um dos alimentos base na história da 

civilização humana e além disso possui a capacidade de produzir produtos alimentícios mais 

convenientes ao “estilo de vida ocidental” (SHEWRY; HEY, 2015). A versatilidade do trigo 

somado a variedade de componentes essenciais e benéficos para a dieta humana permitiu seu 

consumo em todo o mundo, esclarecendo a crescente demanda global por trigo ao longo dos 

anos (IGREJAS; BRANLARD, 2020).  

Desde preparação de pães, macarrão e biscoitos, o trigo pode ser empregado na 

fabricação de cerveja, álcool ou combustível de biomassa (ZHENG et al., 2019). A 

variabilidade de produtos alimentícios pode ser explicada em parte devido a farinha de trigo ser 

uma importante fonte das proteínas do glúten que formam massa, portanto a cultura é parte 

essencial na maior parte da população mundial e é proeminente no comércio mundial 

(UTHAYAKUMARAN; WRIGLEY, 2017). 

O trigo é contado entre as grandes culturas do mercado mundial de cereais, com 

estimativa de 773,6 milhões de toneladas na safra de 2020/2021, um aumento de 1,15% em 

relação à safra anterior (FAO, 2020). No Brasil, segundo o levantamento da Abitrigo 

(Associação Brasileira da Indústria do Trigo) a estimativa para o consumo brasileiro no ano de 

2019/20 foi de 12,1 milhões de toneladas.  Enquanto que, a produtividade média brasileira foi 

de 2.644 kg ha-1 totalizando a produção de 6.183 milhões de toneladas de trigo na safra 2020 

(CONAB, 2020). Diante desse cenário, a taxa de consumo de trigo supera a produção nacional, 

necessitando realizar a importação de trigo de outros países.  

O cultivo de trigo no Brasil está concentrado nas regiões sul, centro-oeste e sudeste, 

cujos os estados com maior área plantada são o Rio Grande do Sul, Paraná e Santa Catarina 

(OLIVEIRA NETO; SANTOS, 2017). A região sul apresenta as melhores condições para o 



19 

 

 
 

desenvolvimento do trigo e assim os estados do Rio Grande do sul e Paraná são os maiores 

produtores em escala comercial e industrial do cereal (CONAB, 2020). Pasinato et al., (2018) 

ao mapear o bioma do Cerrado no Brasil Central observou o grande potencial para expansão da 

triticultura nacional, com aproximadamente 2,7 milhões de área favoráveis e com melhor 

combinação de fatores climáticos que satisfazem o desenvolvimento da cultura. 

 

3 3 Desafio de produção do trigo no Cerrado brasileiro 

 As plantas estão expostas a vários estresses ambientais durante o crescimento e 

desenvolvimento em condições naturais e agrícolas. Dentre estes, o déficit hídrico é um dos 

estresses abióticos mais severos que afetam a produtividade das plantas. Que pode ser definido 

como uma escassez de água que induz mudanças morfológicas, bioquímicas, fisiológicas e 

moleculares.  

A severidade desse estresse reside no fato que cerca de 80-95% da biomassa fresca do 

corpo da planta é composta de água, que desempenha um papel vital em vários processos 

fisiológicos, incluindo muitos aspectos do crescimento, desenvolvimento e metabolismo das 

plantas (ANJUM et al., 2011). A seca prejudica o crescimento normal, perturba as relações 

hídricas e reduz a eficiência do uso da água nas plantas (FAROOQ et al., 2012). 

No trigo, o déficit hídrico é reconhecido como um dos principais estresses abióticos que 

afeta a produção, qualidade do grão e rendimento (KUMAR et al., 2018; LANDI et al., 2017; 

TOUNSI; FEKI; BRINI, 2019). Para os próximos anos em virtude das mudanças climáticas 

com eventos de seca mais frequentes é previsto uma redução de 22% na produção mundial do 

trigo, levantando preocupações e incertezas em torno da segurança alimentar futura  (LI et al., 

2019; MAMRUTHA et al., 2019).  

No caso do Brasil, o cultivo em sequeiro no Cerrado ocorre entre os meses de fevereiro 

a julho, onde a falta de precipitação pode ocorre no final do espigamento e florescimento, ou o 

que geralmente ocorre no início do enchimento e maturação de grãos (SOUZA; VIEIRA 

FILHO, 2020). Esses estágios de desenvolvimento são os mais suscetíveis ao déficit hídrico na 

cultura do trigo (TRNKA et al., 2014). 

 Para Akter e Rafiquil Islam (2017), possíveis estratégias que melhorem o cultivo do 

trigo diante desse estresse devem se basear em abordagens como uma boa gestão genética e 

agronômica, que incluem a triagem de germoplasma disponível que apresente tolerância aos 

estresses abióticos em ensaios de campo.  
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Contudo, a dificuldade dos programas de melhoramento do trigo para a melhoria da 

tolerância consiste na natureza complexa das características e respostas da planta, bem como, a 

variedade dos estresses abióticos que ocorrem simultaneamente em uma única safra 

(SRIVASTAVA, 2019).  Assim, cultivares com maior tolerância a estresse hídrico ainda são 

um desafio que envolve muito tempo e trabalho com famílias multigências que governam os 

mecanismos moleculares e fisiológicos (ABHINANDAN et al., 2018). 

 

3 4 Déficit hídrico 

 A seca é um dos principais estresses responsáveis pelas perdas no rendimento e 

produção agrícola mundial, devido a planta depender muito da função e propriedade da água 

para o metabolismo e crescimento vegetal (ASLAM; KHATTAK; AHMED, 2017). A 

capacidade das plantas de resistir às condições de seca é importante para a produção agrícola 

em todo o mundo (FEI et al., 2017). 

O estresse por seca ocorre quando a oferta de água é incapaz de atender à demanda, 

resultando em estresse da planta (SWANN, 2018). O déficit hídrico regula direta ou 

indiretamente vários processos bioquímicos, fisiológicos e morfológicos (Figura 1). E 

comprometendo desenvolvimento das plantas e em seus diferentes estágios de crescimento, 

absorção e transporte de água e nutrientes, fotossíntese, respiração, transpiração e translocação 

de assimilados (HASANUZZAMAN et al., 2018).  

 

Figura 1. Imagem ilustrativa das alterações morfológicas, fisiológicas e bioquímicas 
provocadas pelo  
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déficit hídrico na planta de trigo. Elaborado pelo próprio autor. EROS = espécies reativas de 
oxigênio. 
 

O sistema radicular é o primeiro órgão da planta a sentir uma limitação do suprimento 

de água, graças a um conjunto de sensores específicos (WASSON et al., 2012). Uma das 

sinalizações inicias da planta em resposta a seca é o aumento nos níveis de ácido abscísico, uma 

pequena molécula chave responsável pelo fechamento estomático através da regulação da 

pressão osmótica das células-guarda (HELANDER; VAIDYA; CUTLER, 2016; GEIGER et 

al., 2009). 

Com o fechamento estomático ocorre a restrição das trocas gasosas levando à repressão 

da atividade fotossintética, fluxo de transpiração e condutância estomática (BLUM, 2015; 

DASZKOWSKA-GOLEC, 2013). Com as reduções na assimilação de carbono resultam em um 

desequilíbrio entre a excitação de elétrons e a utilização através da fotossíntese, o que resulta 

na produção de espécies reativas de oxigênio (EROS), e estas danificam membranas celulares, 

proteínas e ácidos nucléicos, causando estresse oxidativo (REDDY; CHAITANYA; 

VIVEKANANDAN, 2004). 

Com a limitação de água a absorção de nutrientes pelo o sistema radicular também é 

comprometida, e assim a absorção de nutrientes importantes para o desenvolvimento da planta 

é diminuída. O potássio é um importante elemento nutriente que afeta significativamente o peso 

de grãos e a produtividade dos cereais (BRENNAN; BOLLAND, 2009). No déficit hídrico, a 

diminuição de absorção de potássio pode diminuir algumas atividades de enzimas dependentes 

de K (YANG et al., 2009), perturbar o metabolismo fisiológico da planta, ativa vias de 

sinalização celular sobrepostas e respostas celulares, como a redução da produção de clorofila 

e da capacidade fotossintética (SALA et al., 2010). Além disso, em situações de déficit hídrico 

a deficiência de K é acentuada nas razões alteradas entre o potássio e sódio (K + /Na +) 

(MUNNS; TESTER, 2008). A alteração da relação K+ /Na + deve-se ao aumento do influxo de 

Na+, através de vias que geralmente funcionam para o influxo de K+, pois os raios iônicos de 

Na+ e K+ em suas formas hidratadas são semelhantes, dificultando a discriminação entre os dois 

íons (KEISHAM et al., 2018) 

As respostas comuns das plantas também incluem regulação negativa de genes 

codificadores de proteínas envolvidos na expansão da parede celular, DNA e síntese de 

proteínas (SKIRYCZ; INZE, 2010), destruição do aparelho fotossintético e material clorofilado 

(WARAICH et al., 2011), reduções na produção de biomassa e no rendimento das culturas 

(VARSHNEY; TUBEROSA; TARDIEU, 2018).  
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Os mecanismos de tolerância a seca incluem indução hormonal, sinalização da cascata 

de quinases, regulação da expressão gênica, eliminação de espécies reativas de oxigênio 

(EROS), síntese de osmólitos, modulação da estrutura celular, ativação de canais iônicos, 

metabolismo de carboidratos e energia, assimilação de nitrogênio e metabolismo de 

aminoácidos, bem como como metabolismo de ácidos graxos (WANG et al., 2016; KOSOVÁ 

et al., 2015). 

Alguns dos principais osmólitos que se acumulam nas plantas em déficit hídrico incluem 

compostos como a prolina (Pro), que tem seu acúmulo causado principalmente por aumento da 

síntese de ácido glutâmico (RAO et al., 2020). A prolina atua como osmoprotetor, funciona 

como um estabilizador de proteína e um sequestrador de radical hidroxila, estabiliza as 

membranas celulares pela interação com fosfolipídios (KAVI KISHOR et al., 2005), funciona 

como uma reserva de nitrogênio orgânico que pode ser usada durante toda a fase de recuperação 

do estresse (SAIRAM; TYAGI, 2004), além de proteger os cloroplastos, as mitocôndrias e o 

DNA do dano oxidativo (FAROOQ et al., 2009). 

Os compostos fenólicos (Fenol) também é uma das mais importantes enzimas 

intermediárias entre o metabolismo primário e secundário em plantas em déficit hídrico. A 

síntese de compostos fenólicos ocorre em uma via bioquímica denominada fenilpropanóide, 

que se inicia com a atividade da fenilalanina amônia-liase (LI et al., 2017). Seu papel contribui 

no alívio de EROS sob déficit hídrico (NADERI et al., 2020), tem efeito protetor sobre o 

aparelho fotossintético (potencial de absorção de radiação) (HURA et. al., 2009); atuam como 

antioxidantes (WROBEL et al., 2005). A capacidade antioxidante dos ácidos fenólicos se deve 

à sua capacidade de sequestrar radicais livres, doar átomos de H ou elétrons ou quelar íons 

metálicos, o que é ainda influenciado pelo número e posição dos grupos hidroxila em relação 

ao grupo funcional carboxila (AMAROWICZ et al., 2004). 

 

3 5 Melhoramento para tolerância à seca  

A seca é de longe o estresse ambiental mais importante na agricultura, e muitos esforços 

têm sido feitos para melhorar o rendimento das culturas sob condições de escassez de água. 

Muitas pesquisas fundamentais fizeram progressos significativos na compreensão das respostas 

fisiológicas e moleculares das plantas à escassez de água, mas uma grande lacuna permanece 

entre os rendimentos sob condições ótimas e de estresse (CATTIVELLI et al., 2008). 

Nesse sentido, nas últimas décadas as pesquisas tem sido voltadas na busca de aspectos 

moleculares da tolerância ao estresse que permitam selecionar/desenvolver novas variedades 
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através do melhoramento que sejam tolerantes e possam produzir ótimos rendimentos 

(CHATER; COVARRUBIAS; ACOSTA-MASPONS, 2019; VARSHNEY; TUBEROSA; 

TARDIEU, 2018). 

Uma vez que, as técnicas convencionais de melhoramento não são suficientes para 

fornecer resistência de longo prazo contra estresse hídrico (SHINWARI et al., 2020). A 

fenologia e a tolerância a seca são poligênicas, necessitando do ajuste contínuo das frequências 

alélicas em muitos locais, que forneça um fluxo constante de cultivares incrementadas (ATLIN; 

CAIRNS; DAS, 2017). E o entendimento da complexidade da sinalização, fatores de 

transcrição, hormônios e metabólitos secundários produzidos pela planta sob déficit hídrico 

podem possibilitar o sucesso no melhoramento (LAMAOUI et al., 2018).  

Por isso, para a tolerância ao déficit hídrico no trigo é necessário decifrar a 

complexidade e plasticidade das características fisiológicas e  genômicas que informações 

inadequadas sobre sua complexidade tornaram difícil identificar características fisiológicas 

específicas necessárias para melhorar o desempenho das culturas (NEZHADAHMADI et al., 

2013).  

Muitos índices têm sido empregados para avaliar e auxiliar no entendimento da 

complexidade e plasticidade das respostas das plantas quando submetidas ao déficit hídrico. 

Esses índices podem ser classificados em índices únicos, múltiplos e compostos (SVOBODA, 

2009 ). No caso do índice composto, é considerado como uma agregação de vários índices de 

seca em um único índice de modo que seja capaz de explicar as informações contidas em 

variáveis multivariadas de seca (RAJSEKHAR et al., 2015 ). 

A análise de componentes principais é um índice composto que combina variáveis por 

meio de um método linear, capaz de explicar a variância entre um grande número de variáveis 

através de alguns componentes principais (WILKS, 2011). A análise GT biplot é geralmente 

também utilizada pelos melhoristas nos últimos anos, permite a visualização da correlação 

genética entre as características também auxilia no estudo das relações genótipo por 

características e avaliação de genótipos com base em características múltiplas (AKCURA; 

KOKTEN, 2017).  E ainda o índice da distância genótipo-ideótipo também vem auxiliando 

como uma abordagem para cálculo de um genótipo mais próximo do que pode ser considerado 

ideal, e se baseia no cálculo da dissimilaridade dos genótipos avaliados em relação ao ideótipo 

(MARINHO et al., 2014).  
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4. MATERIAL E METÓDOS 

 Condução do experimento 

Os experimentos foram realizados na Universidade Federal de Viçosa (UFV), Viçosa, 

Minas Gerais, no campo experimental Professor Diego Alves de Mello (lat 20º 45 '14' 'S, long 

42º 52' 55 '' W, alt 648 m de altitude). O solo é classificado como Argissolo Vermelho-Amarelo, 

antigo Podzólico Vermelho-Amarelo (EMBRAPA, 2006).  

Foram utilizados 18 genótipos provenientes do Programa de Melhoramento de Trigo da 

UFV (Programa Trigo UFV) em fase de valor de cultivo e uso (VCU), e duas testemunhas (BRS 

264 – sensível ao déficit hídrico; TBIO Aton – tolerante ao déficit hídrico) (Tabela 1).  

Tabela 1. Descrição dos genótipos de trigo utilizados na fenotipagem para tolerância a seca. 
Obs Genótipos Obtentor Etapa 
1 VI 130679 Programa Trigo VCU 
2 VI 130755 Programa Trigo VCU 
3 VI 130758 Programa Trigo VCU 
4 VI 131313 Programa Trigo VCU 
5 VI 14001 Programa Trigo VCU 
6 VI 14026 Programa Trigo VCU 
7 VI 14050 Programa Trigo VCU 
8 VI 14055 Programa Trigo VCU 
9 VI 14118 Programa Trigo VCU 
10 VI 14426 Programa Trigo VCU 
11 VI 14668 Programa Trigo VCU 
12 VI 14774 Programa Trigo VCU 
13 VI 14867 Programa Trigo VCU 
14 VI 14950 Programa Trigo VCU 
15 VI 14980 Programa Trigo VCU 
16 VI 9007 Programa Trigo VCU 
17 BRS 264 EMBRAPA Cultivar comercial 
18 TBIO Aton Biotrigo Genética Cultivar comercial 

 

 

Anteriormente a implantação dos experimentos, foi realizada a determinação da 

retenção de água no solo. A princípio, foram enviadas ao laboratório de análises de solos  

(Departamento de Solos – Universidade Federal de Viçosa), as amostras coletadas de 0-10 e 

10-20 com de profundidade de ambas as áreas. Os resultados obtidos consistiram em: -10kpa = 

0,391 kg/kg; -30kpa = 0,35kg/kg; -50kpa = 0,327kg/kg; -100kpa = 0,294kg/kg; -300kpa = 

0,274kg/kg; -1500kpa = 0,234kg/kg. 
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Para o monitoramento da umidade do solo foram tomadas coletas de solo nas 

profundidades de 0-10 e 10-20 cm em 10 pontos de cada área a cada dois dias. As amostras de 

solo, em seguida, foram pesadas (peso do solo úmido – P1) e secadas em estufa com circulação 

de ar de 60°C. Após 48h, amostras foram pesadas novamente (peso do solo seco – P2) para a 

determinação da quantidade de água no solo (U% = ((P1 – P2) / P2) x 100). 

Os experimentos foram implantados no mês de junho/2020, sendo que o controle (C) e 

sequeiro (S) tiveram a diferença uma semana de implantação e distância de áreas de 

aproximadamente 20m. A irrigação de ambas os ambientes foram realizados por meio de 

aspersão respeitando a demanda da cultura e capacidade de retenção de água no solo. A restrição 

hídrica foi aplicada através da suspensão da irrigação no ambiente sequeiro, no período 

emborrachamento até o final da antese. Os experimentos foram colhidos em setembro/2020. 

As condições climáticas durante o período de condução do experimento foram 

monitoradas pela estação meteorológica convencional de Viçosa instalada no Campus da 

Universidade Federal de Viçosa (UFV, 2020) (Figura 2). 

 

 

Figura 2. Dados climatológicos registrados durante o período de avaliação dos genótipos de 
trigo em condições semiáridas (junho 2020 á setembro de 2020). Eixo vertical à esquerda: Temp 
– temperatura média (ºC), Temp. Máx. – Temperatura média (ºC), Temp. Mín. – Temperatura 
mínima (ºC). Eixo vertical à direita: Precipitação pluviométrica média (mm). 

 
 

Delineamento experimental 

O delineamento experimental foi em blocos ao acaso com três repetições, sendo as 

parcelas experimentais compostas por cinco linhas de 5 m, com espaçamento de 0,20 m entre 

linhas e densidade de 350 sementes por m² (Figura 3). Na adubação da área experimental, foram 

aplicados 110 Kg ha-1 de ureia, dividido em duas épocas: metade da dose no início do 
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afilhamento e o restante no início do emborrachamento. O controle de plantas daninhas foi 

realizado com herbicida ALLY® 5 g por hectare e 2,4-D 500 ml por hectare.  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 3. Registros fotográficos durante a condução dos ambientes controle e sequeiro. A) 
Irrigação no campo experimental após o plantio. B) Crescimento das plantas de trigo. C) 
Ambiente controle. D) Ambiente sequeiro. 

 
 
Caracteres avaliados 

Trocas gasosas 

As trocas gasosas foram avaliadas em duas fases do experimento: 1) sete dias após o 

início do déficit hídrico 2) após 19 dias de restrição hídrica. A mensuração das trocas gasosas 

foram realizadas nas folhas bandeiras totalmente expandidas de três plantas em cada repetição, 

entre 08:00 e 11:00h usando um analisador de gás infravermelho portátil de CO2/H2O (IRGA) 

(LCPro +, ADC Bioscientific Ltd., Hoddesdon, UK), tendo uma ampla câmara foliar destacável 

(LCpro-32070) com sensor PAR (silício sensor baseado, LCpro-32070) e sonda de termistor de 

folha (ADC, M.PLC-011).  

As medições foram feitas mantendo as seguintes condições: um PAR saturante de 1000 

µmol m−2 s-1 fornecido por uma fonte de luz LED (LCpro Lamp 32070-Broad, ADC 

A B 

C D 
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Bioscientific Ltd. UK), temperatura do ar de 25-26 °C, concentração de CO2 de 400 µmol mol−1 

para plantas cultivadas com CO2 elevado e ambiente respectivamente e umidade relativa de 55–

60%. Os dados fornecidos pelo equipamento foram: taxa de transpiração (E1 e E2), 

conduntância estomática (gs1 e gs2), taxa fotossintética (A1 e A2) e concentração de carbono 

interno (Ci1 e Ci2). A eficiência do uso da água no nível da folha (EUA1 e EUA2) foi calculada 

a partir dos dados de troca gasosa dividindo a taxa fotossintética pela taxa de transpiração (A/E), 

enquanto que a eficiência de carboxilação (EiC1 e EiC2) é o quociente da divisão entre taxa 

fotossintética e concentração interna de carbono (A/Ci). 

Análises bioquímicas  

Após 19 dias do início da restrição hídrica, foram retiradas folhas bandeiras de trigo de 

cada repetição e em seguida congeladas e liofilizadas por 48 horas, em liofilizador marca Liotop 

(modelo L101) com temperatura de trabalho de -55°C. Logo após, foi realizada a moagem em 

moinho analítico. Foram determinados: compostos fenólicos (fenol) (SINGLETON, 

ORTHOFER e LAMUELARAVENTÓS et. al. 1999), capacidade antioxidante pelo método 

ABTS (ABTS - [2,2’-azino-bis(3-etilbenzotiazolin)6-ácido sulfônico]) (RUFINO et al., 2010), 

capacidade antioxidante pelo método FRAP (FRAP) (RUFINO et al., 2010), concentração de 

prolina (PRO) (BATES et al., 1973, modificado por Torello & Rice, 1986), concentração de 

amônio (WEATHERBURN et. al., 1967), teores de potássio (MALAVOLTA, 1997) e sódio 

(EMBRAPA, 2009). 

Análises agronômicas  

Na fase da pós-colheita, foram contabilizados o peso de 100 grãos (M100, g) e a 

produtividade de grãos (PROD, kg ha-1) com ajuste para 13% de umidade em todas as parcelas, 

com auxílio de uma balança de precisão. O peso do hectolitro (PH, kg L-1) foi determinado de 

acordo com uma balança específica adquirida da marca Dalle Molle. 

Análises estatísticas 

Análise individual: os dados dos caracteres das 16 linhagens e duas testemunhas de trigo 

foram avaliados inicialmente para cada ambiente (controle e sequeiro), conforme o seguinte 

modelo: 

yij = μ + gi + rj + + εij 
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Em que: yij é o valor observado do genótipo i no bloco j, μ é a média geral do experimento; gi 

é o efeito do genótipo i (i = 1, 2, ..., 18); rj é o efeito da repetição j (j = 1, 2 e 3);; εij é o erro 

aleatório associado à observação yij. 

Análise conjunta: em seguida, foi realizada a análise dos experimentos sequeiro e 

irrigado. e adotou-se o seguinte modelo: 

Yilj = µ + gi + al + b/alj + gail + 𝜀i̅lj 

 Em que: Yilj é o valor observado do genótipo i na repetição j, dentro do ambiente l; µ é a média 

geral do experimento; gi é o efeito do genótipo i (i = 1, 2, ..., 18); al é o efeito do ambiente l (l 

= 1, 2); b/alj é o efeito da repetição j (j = 1, 2,3) dentro do ambiente l; gail é o efeito da interação 

entre o genótipo i e o ambiente l; εilj é o erro aleatório média associado à observação Yilj. 

  Havendo significância as médias foram agrupadas pelo teste Scott-Knott a 5% de 

probabilidade de erro e os coeficientes de correlação linear de Pearson foram estimados. As 

análises estatísticas foram realizadas com o auxílio do software Genes (CRUZ, 2016).t 

A partir dos dados foram também analisados os obtidos os seguintes parâmetros genéticos: 

herdabilidade média (ℎ̂𝑚2 ); correlação intraclasse (r), coeficiente de variação genético (CVg %), 

coeficiente de variação experimental (CVe, %) e razão CVg/CV). Para selecionar os genótipos 

de trigo foi empregado o índice da distância genótipo-ideótipo por intermédio da metodologia 

citada por Cruz (2006). O critério de seleção utilizado foi a redução dos caracteres gs e E, e o 

aumento para Prod, M100, PH, K, Na, Amo, Pro, Fenol, ABTS, FRAPs, A, Ci, EUA e EiC. 

Adotaram-se peso econômico igual a 3 para os componentes de rendimento de grãos (Prod, 

M100 e PH), igual a 2 para a eficiência dos parâmetros das trocas gasosas (EUA e EiC) e peso 

igual a 1 para as demais características.   

As análises genéticas, de componentes principais e o índice de distância genótipo-

ideótipo foram processadas por meio do Programa Computacional em Genética e Estatística – 

Programa GENES (CRUZ, 2016). Para o método GT Biplot foram usadas médias de cada 

variável, e as figura geradas os GT Biplot no software R (RDevelopment Core Team, 2014), 

com o pacote “GGEBiplotGUI”. 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO  

 Análise de variância  

A análise de variância para o ambiente controle encontra-se na Tabela 2. Houve 

diferença significativa entre os genótipos para as variáveis M100, Fenol, ABTS, FRAP, Pro,  

K, Na, Ci2 e EiC2. A maioria das características avaliadas obteve baixa estimativa de erro 

experimental (PIMENTEL-GOMES, 1991), com exceção para Amo (≥ 30%). 

No caso do ambiente sequeiro, houve diferença significativa entre os genótipos para as 

características Prod, M100, PH, fenol, ABTS, FRAP, Pro, K, Na, Ci2, E2, A2 e EiC2. O 

coeficiente de variação no ambiente sequeiro apresentou variação de 2,3% a 24,8%, com 

classificação de baixa a alta (PIMENTEL-GOMES, 1991).  

As magnitudes dos quadrados médios em S foram, em geral, maiores do que em C. Isto 

sugeriu que a expressão ou variabilidade foi aumentada sob condições de déficit hídrico. 

Resultados semelhantes foram encontrados por Elwada-Abou e Shehzad (2021), ao estudar a 

diversidade genética em Triticum aestivum L. submetidas a déficit hídrico. 

  Na análise de variância conjunta (Tabela 3), houve interação significativa entre os 

genótipos para as variáveis Prod, M100, PH , Fenol, ABTS , FRAP, Pro, Amo, K, Na, E1, Ci2, 

EUA2 e EiC2. Enquanto entre os ambientes as variáveis que apresentaram diferença 

significativa Prod, M100, PH, Fenol, ABTS, FRAP, Pro, Amo, K e Na. Para a interação 

genótipo x ambiente (G x A), houve diferença significativa para os caracteres Prod, M100, PH, 

Fenol, ABTS, FRAP, Pro, Amo, K, Na e EiC2, indicando a presença de considerável variação 

genética que poderia ser explorada para melhorar a produtividade e a tolerância à seca. O 

coeficiente de variação na análise conjunta variou entre 2,33% a 24,75% (baixa a alta) 

(PIMENTEL-GOMES, 1991). 

 



30 

 

 
 

Tabela 2. Resumo da análise de variância, médias e coeficientes de variação (CV%) dos caracteres avaliados para 16 genótipos e 2 testemunhas de trigo 
no ambiente controle e sequeiro. 

Análise de variância - Quadrados médios 
 Controle  Sequeiro 
 Blocos G Resíduo MG CV (%)  Blocos G Resíduo MG CV (%) 

GL 2 17 34   
 2 17 34   

Prod 323642,1 709083,5ns 405467,6 4265,7 14,9  480617 857691,5** 178960,3 3723,7 11,4 
m100 0,04 0,6** 0,1 3,9 9,7  0,2 0,8** 0,1 3,8 7,4 
PH 6,1 10,0ns 5,6 73,7 3,2  16,1 12,9** 2,9 73,9 2,3 

fenol 3,4 6,9** 1,5 23,6 5,2  0,4 17,8** 1,2 26,8 4,1 
ABTS 16,9 331,7** 23,5 67,4 7,2  5,8 571,5** 14,9 67,5 5,7 
FRAP 60,5 406,2** 20,1 61,7 7,3  2,0 660,7** 10,1 79,5 4,0 

Pro 1312,9 837289,1** 3212,7 701,0 8,1  3149,2 1282255,6** 2408,9 1103,5 4,5 
K 0,1 161,7** 0,9 26,4 3,7  0,5 329,9** 1,5 30,4 4,1 
Na 0,0 0,0** 0,0 1,8 0,5  0,0 0,5** 0,0 2,1 6,1 

Amo 6,6 3,9ns 4,1 9,2 22,1  4,3 9,6ns 7,9 11,4 24,8 
Ci1 723,1 146,4ns 123,2 292,1 3,8  550,2 473,7ns 280,8 282,7 5,9 
E1 26,2 1,4ns 0,8 5,9 15,3  15,2 1,5ns 1,1 4,9 20,7 
gs1 0,1 0,0ns 0,0 0,5 26,7  0,1 0,0ns 0,01 0,4 23,6 
A1 18,2 6,6ns 4,2 18,2 11,2  33,3 5,5ns 7,2 16,9 15,8 

EUA1 9,7 0,2ns 0,3 3,2 16,0  1,6 0,5ns 0,5 3,6 19,2 
EiC1 0,0 0,0ns 0,0 0,1 14,0  0,0 0,0ns 0,0 0,6 18,4 
Ci2 441,6 538,7** 163,4 303,7 4,2  1540,9 723,2** 257,5 301,8 5,3 
E2 17,6 0,9ns 1,0 6,5 15,4  25,8 1,43* 0,6 5,3 14,9 
gs2 0,1 0,0ns 0,0 0,5 30,1  0,0 0,01ns 0,0 0,4 22,6 
A2 11,7 6,9ns 5,4 14,9 15,6  11,7 21,9** 5,3 13,8 16,7 

EUA2 1,6 0,5ns 0,2 2,4 18,8  9,8 0,6ns 0,4 2,7 21,7 
EiC2 0,0 0,0* 0,0 0,1 16,0   0,0 0,0** 0,0 0,1 17,9 

 
G = genótipos, MG = média geral, CV(%) = coeficiente de variação, Prod= produtividade, M100 = massa de grãos, PH = peso hectolitro, Fenol = 
compostos fenólicos, ABTS = capacidade antioxidante pelo método ABTS, FRAP = capacidade antioxidante pelo método FRAP, Pro= prolina, K = 
potássio, Na = sódio, Amo = concentração de amônio, ci1 e ci2 = concentração de carbono interno, E1 e E2 = taxa de transpiração, gs1 e gs2 = condutância 
estomática, A1 e A2 = taxa fotossintética, EUA1 e EUA2 = eficiência do uso de água, EiC1 e EiC2 = eficiência de carboxilação.* significativo a 5% de 
probabilidade pelo teste F; ** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns não significativo pelo teste F. 30 
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F.V. = fontes de variação, Car = Caracteres, CV(%)= coeficiente de variação,  Prod= produtividade, M100 = massa de grãos, PH = peso hectolitro, Fenol = compostos fenólicos, 
ABTS = capacidade antioxidante pelo método ABTS, FRAP = capacidade antioxidante pelo método FRAP, Pro= prolina, K = potássio, Na = sódio, Amo = concentração de 
amônio, Ci1 e Ci2 = concentração de carbono interno, E1 e E2 = taxa de transpiração, gs1 e gs2 = condutância estomática, A1 e A2 = taxa fotossintética, EUA1 e EUA2 = eficiência 
do uso de água, EiC1 e EiC2 = eficiência de carboxilação.* significativo a 5% de probabilidade pelo teste F; ** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns não significativo 
pelo teste F. 

 
Tabela 3. Resumo da análise de variância conjunta, médias e coeficientes de variação dos caracteres avaliados para 16 genótipos e 2 testemunhas de 
trigo.  

Análise Conjunta (C+S) Quadrados médios  
F.V./Car. Genótipo (G) Ambiente (A) AxG Resíduo Média CV(%) 
GL 17 1 17 68   
Prod 1619335,7* 5428420,1** 458710,6ns 424528,9 3947,9 16,50 

m100 1,4** 0,0** 0,3ns 0,3 3,8 13,07 

PH 60,3ns 63,5ns 49,3ns 56,6 73,1 10,29 

fenol 24,6* 357,2** 9,4ns 7,0 24,9 10,60 

ABTS 641,4ns 61,4ns 329,2** 65,2 66,7 12,10 

FRAP 595,9ns 9885,6** 463,9** 65,7 69,9 11,59 

Pro 1858531,3** 4458494,2** 273702,5** 3279,2 900,4 6,36 

Amo 4,7ns 136,8** 8,78ns 6,0 10,3 23,88 

K 298,3ns 442,3** 193,2** 1,2 28,4 3,92 

Na 0,3ns 1,6** 0,3** 0,0 1,9 4,58 

Ci1 397,2ns 2385,1ns 222,9ns 201,9 287,3 4,9 

E1 2,4** 27,3ns 0,6ns 0,9 5,4 17,8 

gs1 0,0ns 0,4ns 0,0ns 0 0,45 25,9 

A1 6,5ns 43,4ns 5,6ns 5,7 17,6 13,6 

EUA1 0,5ns 3,1ns 0,2ns 0,4 3,4 17,9 

EiC1 0,0ns 0,0ns 0,0ns 0 1,0 16,3 

Ci2 995,8** 107,2ns 266,1ns 210,4 302,7 4,8 

E2 1,1ns 37,2ns 1,2ns 0,8 5,9 15,3 

gs2 0,0ns 0,1ns 0,0ns 0 0,4 27,3 

A2 19,8ns 34,9ns 9,1ns 5,4 14,4 16,2 

EUA2 0,7* 3,8ns 0,2ns 0,3 2,5 20,6 

EiC2 0,0* 0,0ns 0,0* 0,0 0,0 16,9 

31 
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Análises agronômicas 

  O rendimento de grãos obteve diferença significativa ao déficit hídrico entre os 

genótipos (Figura 4A). Os genótipos VI 14001 (4310 Kg ha-1) e VI 14980 (4093,33 kg ha-1), 

foram classificados como os genótipos de maior rendimento sob condições de estresse hídrico, 

enquanto VI 14055 (4950 kg ha−1) e VI 14867 (3403,3 kg ha-1) foram o de menor rendimento. 

Na condição de controle, os genótipos com maiores rendimentos foram VI 14055 (4950 kg ha-

1) e VI 131313 (4946 kg ha-1), enquanto os genótipos VI 14867 (3403,3 kg ha-1) e VI 130758 

(3513,3 kg ha-1) obtiveram a menor produção de grãos. Em geral, sob condições C e S, o 

desempenho médio da testemunha BRS 264 superou a produtividade de grãos dos genótipos. 

Sob as condições de S, os genótipos VI 14980 (3,1%), VI 14668 (3,5%) e VI 14118 (9,7%) 

obtiveram os menores percentuais de perda de produtividade de grãos em relação ao controle, 

o que indica a estabilidade de produtividade sob as condições de C e S. 

  O déficit hídrico reduz o potencial de rendimento de grãos de trigo ao promover o 

desequilíbrio osmótico e assim a diminuição de produção de fotoassimilados (POUDEL et al., 

2020), a redução no número de grãos (HASSAN; OGUNLELA; SINHA, 1987) e o peso dos 

grãos (SIELING et al., 1994). A seleção de genótipos com melhor rendimento de grãos sob 

condições de déficit hídrico e irrigado, permite que os genótipos mantenham classificações de 

alto rendimento em ambas as situações (MWADZINGENI et al., 2016b). Por isso, menor perda 

no percentual de rendimento de grãos significa metabolismo fisiológico proficiente para reter o 

teor de umidade durante a fase de estresse, revelando genótipos com potenciais traços de 

tolerância (AHMED et al., 2020).   

  Houve diferença significativa na M100 para os genótipos sob as condições C e S, bem 

como na análise C+S (Figura 4). Na condição C, os genótipos VI 14118 (4,4 g) e VI 14774 (4,3 

g) apresentaram as maiores médias, enquanto as menores médias foram alcançadas pelos os 

genótipos VI 130755 (2,6 g) e VI 130758 (3,4 g). Em condição de S, os genótipos que obtiveram 

maiores médias foram VI 14867 (4,9 g) e VI 131313 (4,5 g), à medida que os genótipos VI 

130755 (2,8 g) e VI 130758 (3,0 g) obtiveram as menores médias. Os resultados indicaram que 

25,0% e 56,3% dos genótipos obtiveram médias superiores as testemunhas BRS 264 e Tbio 

Aton, respectivamente. 

  A massa de grãos de trigo é afetada severamente sob condição de déficit hídrico, a partir 

do momento da diminuição de fotossíntese e aumento na senescência foliar (THAPA et al,, 

2018), uma vez que a maioria dos assimilados translocados para grãos são fornecidos pela 

fotossíntese na folha bandeira, penúltimas folhas e espiga (ALLAHVERDIYEV; 
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JAHANGIROV; HUSEYNOVA, 2018). WASAYA et al, (2021) ao estudarem 14 genótipos de 

Triticum aestivum L, sob condição de déficit hídrico observaram a redução significativa na 

massa de grãos nos genótipos sensíveis, enquanto os genótipos tolerantes obtiveram aumento 

no acúmulo de fotoassimilados devido um melhor aparato fotossintético. 

 

 

 
Figura 4. Componentes de rendimento de grãos dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle 
e déficit hídrico. A) Produtividade - Prod (Kg/ha). B) Massa de 100 grãos – M100 (g). C) Peso hectolitro 
- PH (kg L-1). Letras maiúsculas correspondem ao teste de média dentro do genótipo; letras minúsculas 
correspondem ao teste de média dentro do ambiente. Médias seguidas das mesmas letras não diferem 
entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo teste de Scott-Knott. 

  O PH apresentou diferenças significativas entre os genótipos no sequeiro sob déficit 

hídrico e na interação GxA (Figura 4C). Os resultados indicam que sob a condição de C os 

genótipos que obtiveram as médias superiores foram VI 14001 (78,2 kg L-1) e VI 131313 (76,1 

kg L-1). Enquanto, as menores médias foram alcançadas pelos genótipos VI 14055 (71,5 kg L-
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1) e VI 130755 (71,8 kg L-1). Sob a condição S as maiores médias foram obtidas pelo os 

genótipos VI 131313 (76,4 kg L-1) e VI 14950 (76,2 kg L-1), e as menores médias foram VI 

14055 (71,7 kg L-1) e VI 130679 (72,01 kg L-1). Em média foi estimado que 37,5% dos 

genótipos obtiveram aumento significativo no sequeiro, sendo os genótipos VI 14950 e VI 

14026 apresentaram maior estimativa de PH com aumento de 5,2% e 2,4%, respectivamente. 

Cabe ressaltar que, apesar das diferenças estatisticamente significativas, apenas o VI 14001 

(controle) e a testemunha BRS 264 (sequeiro) apresentaram níveis aceitáveis de 

comercialização (PH ≥ 78 kg L-1). 

O peso hectolitro é uma capacidade intrínseca do genótipo, possui correlação positiva 

com o rendimento e qualidade dos grãos de trigo em farinha ou sêmola, de tal forma que maiores 

rendimentos são esperados em maiores valores de peso hectolitro (BOSCHINI et al., 2011; 

BAYE et al., 2020). No entanto a precipitação pluvial é um dos fatores que mais diretamente 

relacionados à qualidade tecnológica, superando as variações vinculadas as genótipo ao 

promover decréscimo no enchimento do grão, diminuindo o peso de mil grãos e aumentando a 

atividade enzimática (HIRANO, 1976; PETERSON et al., 1998; MIRRALLES; SLAFER, 

2000). Nesse sentido, podemos inferir que no presente estudo os valores baixos podem ser 

devidos as chuvas que acometeram ao final do período do experimento no mês de setembro. 

 

Compostos fenólicos e atividade antioxidante 

 Para a característica dos compostos fenólicos no controle, os genótipos VI 14950 (26,5 

mg EAG/g m,s,) e VI 14026 (26,4 mg EAG/g m,s,), obtiveram as maiores médias, enquanto 

que os genótipos VI 130755 (21,8 mg EAG/g m,s,) e VI 14980 (22,1 mg EAG/g m,s,) obtiveram 

as menores médias (Figura 5A). No sequeiro, os genótipos que obtiveram as maiores médias 

foram VI 14950 (31,1 mg EAG/g m,s,) e VI 130679 (30,5 mg EAG/g m,s,), à medida que os 

genótipos VI 130758 (24,1 mg EAG/g m,s,) e VI 14867 (24,2 mg EAG/g m,s,) obtiveram as 

menores médias. Os genótipos com menor variação na concentração de compostos fenólicos 

entre os ambientes contrastantes foram VI 131313 (2,8%), VI 14867 (4,5%) e VI 130758 (5,6%) 

acompanhando o comportamento da testemunha tolerante TBIO Aton (5,83%). 

Os compostos fenólicos são metabólitos especializados com múltiplas funções nas 

plantas, incluindo a eliminação de espécies reativas de oxigênio (KIROVA 2021). A biossíntese 

e o acúmulo são geralmente acelerados como uma estratégia de remediação durante o déficit 

hídrico, e seu nível poderia ser usado como indicador de resistência à seca (VALIFARD et al, 

2014; GUO, 2020). Estudos têm demonstrado que a biossíntese de compostos fenólicos 
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aumenta mais em espécies sensíveis do que em espécies tolerantes ao estresse (AGATI et al., 

2012). A possível razão é que espécies sensíveis ao estresse exibem uma primeira linha de 

defesa menos eficaz contra espécies reativas de oxigênio sob condições estressantes e são 

posteriormente expostas a um estresse oxidativo mais grave (TATTINI et al., 2006; WOLF et 

al., 2010). 

Quanto a característica ABTS, os grupos de maiores médias no controle - 82,9 µM 

trolox g-1 e no sequeiro - 91,8 µM trolox g-1, à medida que o grupo de menores médias foi de 

52,7 µM trolox g-1, no controle, e S - 48,0 µM trolox g-1 (Figura 5B). Em geral, 44,4% dos 

genótipos indicaram aumento significativo da característica ABTS quando submetidas ao 

sequeiro, acompanhando o comportamento das testemunhas. Os genótipos VI 14950 e VI 

130679 apresentaram respectivamente 90,7 µM trolox g-1 e 81,3 µM trolox g-1 as maiores 

médias para ABTS quando submetidas ao sequeiro, um aumento de 10,8 % e 7,6% quando 

comparado ao controle. 

O princípio do método com o radical ABTS utilizam da capacidade dos compostos 

antioxidantes presentes na reação proveniente do extrato da amostra de capturar os radicais 

livres ABTS, sendo muito empregados na determinação da atividade antioxidante (LU; FOO, 

2000; ZULUETA; ESTEVE; FRÍGOLA, 2009). A importância do método reside no fato de 

que em condições de déficit hídrico a produção de espécies reativas de oxigênio é inevitável, 

com níveis tóxicos as células vegetais (VERMA et. al., 2019). Por isso, podemos supor que 

aumento significativo da inibição do radical ABTS no sequeiro permitiu maior capacidade dos 

genótipos em manter a homeostase das espécies reativas de oxigênio, ou seja, reduzir o dano 

induzido por estresse oxidativo sob condições de déficit hídrico. 

Para a característica FRAP (Figura 5C), no controle foi observado a maior pelo genótipo 

VI 14055 (77,1 µM sulfato ferroso g-1) e o menor pelo o genótipo VI 14001 (49,4 µM sulfato 

ferroso g-1). No sequeiro, o genótipo de menor média VI 14055 apresentou 63,9 µM sulfato 

ferroso g-1, um decréscimo significativo 17,0 % em relação ao controle. No entanto, 9 genótipos 

obtiveram aumento significativo de 1,3 – 37,0 % na concentração de FRAP, em especial o 

genótipo VI 14950, que apresentou 112,0 µM FeSO4 g-1. Comportamento observado também 

na testemunha tolerante (BRS 264). 
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Figura 5. A) Compostos fenólicos; B) Capacidade Antioxidante pelo Método ABTS; C) Capacidade 
Antioxidante pelo Método FRAP e D) Concentração de Prolina dos 16 genótipos e 2 testemunhas 
submetido ao controle e déficit hídrico. Letras maiúsculas correspondem ao teste de média dentro do 
genótipo; letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do ambiente. Médias seguidas das 
mesmas letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo teste de Scott-Knott. 
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A capacidade antioxidante total não enzimática medida como FRAP determina a 

capacidade antioxidante não enzimática em tecidos vegetais (AVRAMOVA et al., 2017). Para 

eliminar ou diminuir as espécies reativas formadas durante o déficit hídrico, as plantas regulam 

a concentração de antioxidantes endógenos como FRAP (SOLA; STIC; RUSAK, 2021). Dessa 

forma, geralmente a expressão cada vez maior de FRAP sinaliza genótipos tolerantes ao déficit 

hídrico, com maior capacidade de eliminação de espécies restivas de oxigênio.  

Na característica prolina, após o teste de média os genótipos se dividiram em 10 grupos 

em ambos os ambientes (Figura 5D). As maiores médias dos ambientes foram obtidas pelos 

genótipos VI 14001 (Controle - 1811,7 µmol g-1 MF) e VI 130679 (Sequeiro - 2926,5 µmol g-

1 MF). O grupo de menores médias foi constituído no controle e foi constituído três genótipos 

com média de 205,6 µmol g-1 MF, enquanto no sequeiro foi formado por apenas um genótipo, 

VI 9007 (289,8 µmol g-1 MF). O aumento significativo da concentração de prolina foi 

observado na grande maioria dos genótipos estudados quando submetidos ao sequeiro, um 

acréscimo de 10,2 – 63,4% em relação ao controle.  Os genótipos com maior expressão de 

prolina foram VI 130679 (2926,6 µmol g-1 MF), VI 14118 (1854,0 µmol g-1 MF) e VI 14668 

(1601,5 µmol g-1 MF). 

 A prolina é um osmólito que atua como osmoprotetor, estabilizador de proteínas, 

sequestrador de radical hidroxila, estabilizador de membranas celulares pela interação com 

fosfolipídios e serve como fonte de carbono e nitrogênio (KAVI KISHOR et al. 2005). Em 

condições de déficit hídrico as plantas tendem ao acúmulo de prolina, um recurso utilizado para 

o aumento da tolerância ao estresse osmótico (GHODKE et al., 2018). O acúmulo de prolina é 

geralmente correlacionado com espécies tolerantes, que acumulam mais prolina ou possuem 

maior taxa de utilização em comparação com a espécies mais sensíveis (NAYYAR; WALIA, 

2003).  

 

Potássio, Sódio e Amônio 

No que se refere a característica K, 12 genótipos obtiveram aumento significativo de 4,8 

– 58,9% quando submetidas ao sequeiro (Figura 6A). A respeito dos demais genótipos houve 

decréscimo significativo de 26,1 – 49,2%, comportamento este semelhante aos das testemunhas 

Tbio Aton e BRS 264. As maiores médias no controle foram alcançadas pelos genótipos VI 

14867 (35,2 g Kg-1) e VI 130679 (33,9 g Kg-1), enquanto que no sequeiro, foram os genótipos 

VI 130758 (51,2 g Kg-1) e VI 14774 (44,9 g Kg-1). 
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O K tem um papel fundamental em muitos processos fisiológicos e bioquímicos 

(CAKMAK, 2005), principalmente no funcionamento dos estômatos na fotossíntese e 

transpiração, como manutenção do turgor da planta, fotofosforilação e ativação de enzimas e 

transporte de fotoassimilados (PETTIGREW, 2008). Em condições de déficit hídrico, os íons 

de K+ participa da estimulação da fotossíntese ao aumentar os potenciais osmóticos da célula 

vegetal  (NAYYAR; WALIA, 2003) desse modo, o aumento significativo nos teores de K+ 

representam um traço de tolerância à seca, pois auxilia no acúmulo de matéria seca em 

comparação com os baixos teores de K+ (EGILLA; DAVIES; DREW, 2001). 

Para a característica Na, após o teste de média foi possível observar que no controle a 

formação de apenas um grupo com média de 1,8 mg Kg-1 (Figura 6B). No sequeiro, a restrição 

hídrica promoveu a diferença significativa entre os genótipos, com maior média de 2,8 mg.Kg-

1 para VI 130755, VI 130758, VI 131313 e VI 14774.  

 O sódio é um elemento absorvido na forma iônica Na+, que possui alta 

mobilidade nos tecidos vegetais (MAATHEUIS, 2014). O Na+ pode substituir parcialmente o 

K+ atuando na ativação enzimática da ATPase, na osmorregulação, na absorção de 

macronutrientes, na permeabilidade das células, na abertura e fechamento estomático 

(KORNDORFER, 2007). A alta concentração de Na+ pode provocar toxicidade no citosol das 

células vegetais, portanto é difícil ver como o acúmulo de sódio, pelo menos em excesso, 

poderia ser usado para ajuste osmótico nas plantas apesar da absorção de nutriente ser 

energicamente mais barato do que a síntese de solutos osmólitos (GARCIA et. al., 1997; 

TESTER; DAVENPORT, 2003; KUMAR et. al., 2018). Desse modo, o aumento no influxo de 

Na+ em condições déficit hídrico se deve a alteração da relação de K+/Na+, pois os raios 

iônicos de ambos os nutrientes em suas formas hidratadas são semelhantes (KEISHAM et. al., 

2018). 

Para as concentrações de amônio não houve diferença significativa para os genótipos 

em cada ambiente estudados, com exceção para a sua interação (Figura 6C). A média obtida no 

controle foi de 9,11 mmol de NH4
+/ Kg de MS, enquanto no sequeiro foi de 11,7 mmol de NH4

+/ 

Kg de MS. Apenas o genótipo VI 14980 apresentou aumento significativo de 38,8% quando 

submetida a restrição hídrica em comparação ao controle.  

Amônio é uma das fontes de nitrogênio pela maioria das espécies de plantas, e seu 

fornecimento exclusivo é prejudicial para muitas plantas e pode causar acúmulo de biomassa 

pobre e desequilíbrio de íon (MENDIZABAL et al., 2012). Em condições de déficit hídrico, 

está associado a alterações no metabolismo da planta, estimulação da maquinaria antioxidante, 
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redução da captação de Cl− e melhora da homeostase de K+ /Na+ pela redução da carga de Na+ 

xilema (MIRANDA et al., 2017). 

 

 

 

 
Figura 6. A) Teores de potássio, B) Teores de sódio e C) Concentrações de amônio dos 16 genótipos e 
2 testemunhas submetido ao controle e déficit hídrico. Letras maiúsculas correspondem ao teste de 
média dentro do genótipo; letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do ambiente, 
Médias seguidas das mesmas letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo teste de 
Scott-Knott.  

 

 

Trocas Gasosas  

 Para a característica de concentração de Ci no 1º ponto não houve diferença significativa 

entre os genótipos e testemunhas tanto no controle como no sequeiro, ambos com médias de 

291,9 µmol CO2 mol-1 e 282,6 µmol CO2 mol-1 respectivamente (Figura 7A). Os resultados 
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indicam que no 1º ponto de análise a maioria dos genótipos e testemunhas não apresentaram 

comprometimento das concentrações de Ci, para condições de restrição hídrica em comparação 

a condições favoráveis, com exceção para os genótipos VI 14055 e VI 14001, que apresentaram 

decréscimo significativo de 2,7% - 3,1%. 

Para 2º ponto de análise de Ci no controle, nove genótipos e as testemunhas 

apresentaram médias superiores de 314,1 µmol CO2 mol-1, enquanto que as demais 

apresentaram média de 289,7 µmol CO2 mol-1 (Figura 7B). No sequeiro, observou-se que 5 

genótipos e a testemunha sensível BRS 264 apresentaram médias superiores de 319,5 µmol 

CO2 mol-1, enquanto que o restante dos genótipos e a testemunha tolerante TBIO Aton 

obtiveram médias de 293,9 µmol CO2 mol-1. Para os genótipos VI 130755, VI 14050, VI 14668, 

VI 9007 foi observado o decréscimo significativo médio de 3,0% no sequeiro em comparação 

ao controle. Esse comportamento foi observado na testemunha TBIO Aton, que sob restrição 

hídrica evidenciou a sensibilidade com a redução de 9,3% no Ci. 

  A concentração de Ci está intimamente relacionada com a A, que é afetada diretamente 

pelo gs. Com a restrição hídrica, diminuição na Ci ocorre quando a planta diminui o potencial 

hídrico foliar e reduz a perda de água ao fechar as aberturas estomáticas, que consequentemente 

promove a redução da A e especialmente a gs (FAROOQ et al. 2009; SOUROUR et al. 2017). 

Genótipos com desencadeamento precoce de sinais originados da raiz ativam a produção de o 

ácido abscísico na folha induzindo o fechamento estomático e assim a diminuição de Ci nos 

primeiros sinais de estresse, mantendo o status hídrico da folha e permite uma comunicação 

cruzada com outras moléculas de sinalização de estresse (BATOOL et al., 2019). No entanto, 

estudos têm demonstrado que espécies e genótipos tolerantes desenvolvem um equilíbrio entre 

a perda de água por E e o influxo de CO2 necessário para o processo de assimilação de carbono, 

refletindo na estabilidade ou aumento de concentração carbono interno em ambientes de 

restrição hídrica (ULLAH et al., 2021). 
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Figura 7. A) Concentração de carbono interno dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle 
e déficit hídrico na 1º fase (Ci1). B) Concentração de carbono interno dos 16 genótipos e 2 testemunhas 
submetido ao controle e déficit hídrico na 2º fase (Ci2). Letras maiúsculas correspondem ao teste de 
média dentro do genótipo; letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do ambiente. 
Médias seguidas das mesmas letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo teste de 
Scott-Knott. 

Para a E no 1º ponto os ambientes C e S apresentaram médias de 3,22 mmol H2O m-2 s-

1 e 3,6 mmol H2O m-2 s-1 respectivamente (Figura 7A). O genótipo VI 14118 apresentou 

aumento significativo de 29,0% na taxa de transpiração no sequeiro em comparação ao controle, 

diferentemente das testemunhas que mantiveram estabilidade nos ambientes contrastantes. 

Após 12 dias de restrição hídrica (Figura 7B), os genótipos VI 130758, VI 131313, VI 14001, 

VI 14026 e VI 14055 apresentaram redução significativa de 25,1 – 43,2% na taxa de 

transpiração, assim como a testemunha BRS 264 (sensível). Os demais genótipos mantiveram 

estabilidade na taxa de transpiração, bem como a testemunha TBIO Aton (tolerante).    

Em condições de restrição hídrica, as plantas para manter o status hídrico adequado ao 

metabolismo promovem o fechamento dos estômatos que diminui a E (ZANDALINAS et al., 

2018). Essas mudanças na abertura estomática são uma resposta primária e rápida aos estresses 

ambientais que visam regular o fluxo de CO2, temperatura foliar (via transpiração) e perda de 

água (ZANDALINAS et al., 2017). Esse mecanismo para a retenção de água sob condições de 

déficit hídrico pode ser uma característica desejada nos genótipos em processo de 
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melhoramento a tolerância a seca (WASAYA et al., 2021), uma vez que genótipos tolerantes 

são menos afetados pelas perdas de água por evapotranspiração (IZANLOO et al., 2008). 

 

 
Figura 8. A) Taxa de transpiração dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle e déficit 
hídrico na 1º fase (E1). B) Taxa de transpiração dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle 
e déficit hídrico na 2º fase (E2). Letras maiúsculas correspondem ao teste de média dentro do genótipo; 
letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do ambiente. Médias seguidas das mesmas 
letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo teste de Scott-Knott. 

Para a gs as médias dos genótipos e testemunhas no controle e S foram semelhantes para 

os dois pontos de avaliação (médias: C - média 0,5 mol H2O m-2 s-1 e S - 0,4 mol H2O m-2 s-1) 

(Figura 9A). Não houve diferença significativa entre os genótipos e testemunha dentro de cada 

ambiente. Enquanto quando submetidas a restrição hídrica (Figura 9B), foi possível observar 

decréscimo significativo na condutância estomática nos genótipos VI 14050, VI 14055 e VI 

14867 de 34,9% - 56,1% no 1º ponto de avaliação, e nos genótipos VI 130758 e VI 14001 de 

48,9% - 54,4% no 2° ponto de avaliação. As testemunhas não diferiram em ambas as condições.  

A gs é um importante fator biológico que determina o acúmulo de carbono e a 

transpiração por plantas, porque o CO2 flui para os locais fotossintéticos através dos estômatos 

(SIKDER et al., 2015). O fechamento estomático causado durante o déficit hídrico no primeiro 

momento é a principal causa da redução da gs (CORNIG, 2000). No caso do prolongamento do 

déficit hídrico, lesões metabólicas ocasionada pela desidratação do tecido leva a redução do gs 

(WASAYA et al., 2021). Pour-Aboughadareh et al. (2020), ao estudar os efeitos da seca em 

algumas características agronômicas e morfofisiológicas em genótipos de trigo duro, observou 
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que em alguns dos genótipos testados mostraram alta ou manutenção da gs em comparação com 

o controle, que pode ser atribuído a um aparato fotossintético protegido e podem manter a saúde 

dos mecanismos fotossintéticos em condições de seca. 

 

 
Figura 9.  A) Condutância estomática dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle e déficit 
hídrico na 1º fase (gs1). B) Condutância estomática dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao 
controle e déficit hídrico na 2º fase (gs2). Letras maiúsculas correspondem ao teste de média dentro do 
genótipo; letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do ambiente. Médias seguidas das 
mesmas letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo teste de Scott-Knott. 

Quanto a A, na 1º avaliação não houve diferença significativa dentro dos ambientes para 

os genótipos e testemunhas (Figura 10A). As médias alcançadas pelo controle foi de 18,1 µmol 

CO2 mol-2 s-1, e no sequeiro foi de 16,7 µmol CO2 mol-2 s-1. Dentro todos os genótipos, apenas 

o VI 14055 quando submetido a restrição hídrica apresentou decréscimo significativo de 26,7% 

quando comparado ao controle. Na 2º avaliação, não houve diferença significativa entre os 

genótipos e testemunhas no controle. No entanto no sequeiro, houve a formação de três grupos 

de médias (Figura 10B). As maiores médias foi obtida por 10 genótipos e a testemunha TBIO 

Aton (média 11,7 µmol CO2 mol-2 s-1), e o grupo de menores médias formado por 6 genótipos 

e a testemunha BRS 264 (média 15,7 µmol CO2 mol-2 s-1). O genótipo VI 130679 e a testemunha 

BRS 264 (sensível) diminuiu significativamente 33,7% e 32,7% respectivamente.  

 A diminuição da A em plantas submetidas ao déficit hídrico é ocasionada pelo 

fechamento estomático e o declínio da condutância foliar restringem a difusão de CO2 para o 

local de carboxilação (DUGAS et al., 2018), pela a perda de turgor celular, que induz a 
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superprodução de espécies altamente reativas de oxigênio como superóxido (O2−) e peróxido 

de hidrogênio (H2O2) (KOSAR et al., 2015; AHMED et al., 2019), que causa a ruptura das 

membranas que se tornam permeáveis, afetando assim a respiração, a fotossíntese e o 

desenvolvimento da planta (AHMAD et al., 2018). Além disso, o declino precoce na A pode 

está relacionado às mudanças nas respostas metabólicas das plantas, incluindo a produção de 

açúcares e amido, ao acúmulo de osmólitos compatíveis e à ativação de vias reguladoras 

dependentes e independentes do ácido abscísico (LIU et al., 2018; PINHEIRO; CHAVES, 

2011). Genótipos de plantas com alto potencial de rendimento sob seca geralmente regulam 

seus estômatos para manter uma taxa fotossintética mais alta enquanto reduzem a taxa de 

transpiração (SHOKAT et al., 2020). 

 

 

 
Figura 10. A) Taxa fotossintética dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle e déficit 
hídrico na 1º fase (A1). B) Taxa fotossintética dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle 
e déficit hídrico na 2º fase (A2). Letras maiúsculas correspondem ao teste de média dentro do genótipo; 
letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do ambiente. Médias seguidas das mesmas 
letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo teste de Scott-Knott. 

A eficiência de uso da água para a 1ª avaliação não houve diferença para os genótipos e 

testemunhas dentro dos ambientes C (média 3,22 mmol CO2 mol-1 H2O) e sequeiro (3,6 mmol 

CO2 mol-1 H2O) (Figura 11A). Isso foi observado após 19 dias, sendo as médias de 2,37 mmol 

CO2 mol-1 H2O para o controle e 2,7 mmol CO2 mol-1 H2O para o sequeiro (Figura 11B). Para 

o genótipo VI 14118 foi observado o aumento significativo da EUA quando submetida ao 
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déficit hídrico de 29,0% na 1ª avaliação. E o genótipo VI 131313 obteve aumento significativo 

de 34,6% na 2° avaliação quando submetida ao sequeiro, em comparação ao controle. Indicando 

assim maior ganho de carbono em relação a água transpirada por unidade de área foliar. 

 A eficiência do uso da água pode ser definida como a capacidade da planta de produzir 

biomassa ou rendimento por unidade de água usada (BLUM, 2005). Em geral, é um importante 

parâmetro para medir a tolerância à seca em culturas, juntamente com as trocas gasosas foliares 

(MASHILO et al. 2017). Um baixo EUA indica um alto uso ou consumo de água pela planta 

(FAROOQ et al. 2009). Taxas moderadas e casos de estabilidade dos valores de EUA dos 

genótipos em ambientes contrastantes pode ser explicada pelo o fato de que as respostas 

estomáticas são geralmente uma ordem de magnitude mais lentas do que as respostas 

fotossintéticas, levando a respostas A e gs não sincronizadas que afetam a absorção de CO2 

(FARALLI et al., 2019). E um aumento EUA em condições de déficit hídrico é indicativo de 

genótipos tolerantes, onde uma regulação osmótica aprimorada previne os tecidos e células das 

plantas de danos oxidativos e de membrana (BATOOL et al., 2019).  

 

 
Figura 11. Eficiência do uso da água dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle e déficit 
hídrico na 1º avaliação (A - EUA1) e na 2º avaliação (B - EUA2). Letras maiúsculas correspondem ao 
teste de média dentro do genótipo; letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do 
ambiente. Médias seguidas das mesmas letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo 
teste de Scott-Knott. 

 Para a EiC1 não houve diferença significativa entre os genótipos e testemunhas no 

controle e S, apenas para sua interação. Uma redução significativa de 24,5% foi observada pelo 
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o genótipo VI 14055 sob o sequeiro em comparação ao controle (Figura 12A). No caso do EiC2, 

houve diferença significativa nos ambientes contrastantes e sua interação. A média no controle 

foi de 0,1 ((μmol m-2 s-1) (μmol mol-1)-1). No sequeiro, 9 genótipos e a TBIO Aton obtiveram 

média superior de 0,06 ((μmol m-2 s-1) (μmol mol-1)-1), enquanto que 6 genótipos e a BRS 264 

apresentaram média inferior de 0,04 ((μmol m-2 s-1) (μmol mol-1)-1). Após 19 dias de restrição 

hídrica, foi registrado uma redução significativa de 22,9% - 36,6% nos genótipos BRS 264, VI 

130679, VI 131313 e VI 14026 (Figura 12B).  

 

Figura 12. Eficiência do uso de carboxilação dos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle e 
déficit hídrico na 1º avaliação (A - EiC1) e 2º avaliação (B - EiC2). Letras maiúsculas correspondem ao 
teste de média dentro do genótipo; letras minúsculas correspondem ao teste de média dentro do 
ambiente. Médias seguidas das mesmas letras não diferem entre si ao nível de 5% de probabilidade pelo 
teste de Scott-Knott. 

A EiC é uma medida que expressa a estreita relação entre a concentração intracelular de 

CO2 e a taxa de assimilação de dióxido de carbono, e reflete também a capacidade de 

regeneração e atividade da Rubisco (CHAVES et al., 2011). Um rápido declínio na taxa 

fotossintética de plantas sensíveis sob déficit hídrico pode estar relacionado à menor atividade 

de carboxilação da Rubisco, sua maior degradação, bem como mais ativação como oxigenase 

do que como carboxilase (ABID et al., 2016). No entanto outras limitações do mesofilo à 

fotossíntese também podem exercer controle sobre EiC (MEDRANO et al., 2002). Também é 

bem conhecido que condutância estomática controla as propriedades metabólicas e anatômicas 
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das folhas durante a fotossíntese, e por isso crucial a eficiência de carboxilação (NIINEMETS 

et al., 2009). 

 

Correlação de Pearson 

A estimativa das correlações fenotípicas variou muito nas condições controle e sequeiro, 

observando-se expressiva alteração no que tange a magnitude e significância de uma condição 

hídrica para outra (Tabela 4). Podemos observar que as características relacionadas aos 

componentes de rendimento apresentaram poucas correlações positivas significativas nos dois 

ambientes, com exceção ao peso hectolitro. 

 Ao analisar a correlação dos caracteres com a produtividade de grãos, observou-se que 

o K apresentou correlação negativa significativa, tanto no controle como sequeiro. Os 

resultados encontrados no presente estudo não corroboram com estudos recentes. Estudos 

anteriores demonstraram que teores significativamente maiores de K em genótipos de trigo 

apresentaram efeitos positivos no enchimento e rendimento de grãos sob condições de déficit 

hídrico (LV et al., 2017; JEER et al., 2021).  O potássio é um nutriente benéfico e ainda auxilia 

em situações de déficit hídrico, uma vez que afeta as relações de água, fotossíntese, transporte 

de assimilados e ativação de enzimas (PETTIGREW et al. 2008; RAZA et al. 2013).  

A Prod também apresentou correlação positiva significativa com o PH no controle. 

Podendo inferir que em condições ideias de cultivo os componentes de rendimento de grãos 

como produtividade e qualidade de grãos são características intrínsecas. As características 

físicas do grão, como peso hectolitro é um indicador da densidade do grão e reflete no 

rendimento de grãos (NEHE et al., 2019; DJOUADI et al. 2021).  

    A massa de cem grãos não apresentou correlação significativa com nenhuma 

característica estudada. No caso do peso hectolitro, apresentou correlação significativa positiva 

apenas com o FRAP no controle. E em condições de restrição hídrica, obteve correlação 

positiva e significativa com FRAP, E1 e gs1, e negativa com Amo e EUA1. Alterações 

induzidas pela seca na composição das sementes podem afetar negativamente a qualidade dos 

grãos, ao prejudicar a composição química do grão (RAKSZEGI et al., 2014; MEGA et al., 

2019). Parâmetros como FRAP, E e gs permite a manutenção do metabolismo da planta ao 

proteger as estruturas e macromoléculas das plantas contra danos durante a desidratação (SHAH 

et al. 2017), e permitir a fotossíntese que é o processo chave do metabolismo vegetal (LOU et 

al., 2018).
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Tabela 4. Matriz de correlação de 16 genótipos e duas testemunhas submetido ao controle e déficit hídrico para as características: produtividade 
(Prod), massa de grãos (M100), peso hectolitro (PH), compostos fenólicos (Fenol), capacidade antioxidante pelo método ABTS (ABTS ), 
capacidade antioxidante pelo método FRAP (FRAP), prolina (Pro), potássio (K), Sódio (Na), concentração de amônio (Amo), concentração de 
carbono interno (ci1 e ci2), taxa de transpiração (E1 e E2), condutância estomática (gs1 e gs2), taxa fotossintética (A1 e A2), eficiência do uso de 
água (EUA1 e EUA2) e eficiência de carboxilação (EiC1 e EiC2). 

CONTROLE 

SE
Q

U
E

IR
O

 

 Prod M100 PH Fenol ABTS FRAP Pro K Na Amo ci1 E1 gs1 A1 EUA1 EiC1 ci4 E4 gs4 A4 EUA4 EiC4 

Prod – 0.16ns 0.58*  0.07ns 0.31ns -0.26 -0.02ns -0.52*  -0.17ns 0.29ns -0.00ns 0.33ns -0.13ns 0.26ns -0.24ns 0.25ns -0.18ns 0.34ns -0.18ns 0.36ns 0.00ns 0.28ns 

M100 0.15ns – 0.22ns 0.27ns 0.18ns 0.09ns 0.25ns 0.13ns 0.41ns -0.13ns 0.13ns 0.23ns 0.32ns 0.24ns -0.09ns 0.17ns -0.30ns 0.20ns -0.24ns 0.23ns 0.09ns 0.23ns 

PH 0.42ns 0.46ns – -0.25ns 0.14ns -0.53*  0.22ns -0.27ns -0.03ns 0.25ns 0.04ns 0.03ns -0.20ns 0.01ns -0.03ns 0.00ns 0.09ns 0.19ns 0.07ns -0.03ns -0.16ns -0.09ns 

Fenol 0.03ns 0.11ns 0.25ns – 0.48*  0.58*  -0.14ns -0.32ns -0.21ns -0.15ns 0.02ns 0.54*  0.15ns 0.22ns -0.52*  0.21ns 0.17ns 0.56* 0.21ns 0.19ns -0.23ns 0.07ns 

ABTS 0.14ns 0.18ns 0.39ns 0.67** – 0.28ns 0.16ns -0.45ns 0.32ns 0.22ns -0.38ns 0.67**  -0.09ns 0.51*  -0.46ns 0.56*  0.09ns 0.56*  0.11ns 0.19ns -0.31ns 0.07ns 

FRAP -0.04ns 0.34ns 0.65** 0.57* 0.67** – -0.51*  -0.07ns -0.40ns -0.24ns 0.06ns 0.18ns 0.08ns -0.00ns -0.22ns -0.00ns 0.19ns 0.13ns -0.01ns -0.02ns -0.16ns -0.10ns 

Pro 0.17ns 0.17ns -0.16ns 0.24ns 0.18ns -0.11ns – 0.39ns 0.37ns -0.10ns -0.17ns -0.10ns -0.22 -0.12ns 0.0ns -0.06ns -0.14ns -0.12ns -0.14ns -0.11ns 0.01ns -0.03ns 

k -0.48* -0.14ns -0.29ns -0.31ns -0.60** -0.32ns -0.33ns – 0.26ns -0.49*  0.41ns -0.54*  0.03ns -0.56*  0.26ns -0.61**  -0.00ns -0.54*  -0.18ns -0.46ns 0.06ns -0.30ns 

na -0.43ns -0.04ns -0.27ns -0.52* -0.62** -0.21ns -0.27ns 0.73** – 0.09na -0.36ns -0.01ns 0.08ns 0.26ns 0.19ns 0.30ns -0.17ns -0.04ns 0.17ns -0.08ns -0.01ns 0.01ns 

Amo -0.01ns -0.26ns -0.56* 0.19ns -0.18ns -0.36ns 0.54* -0.05ns -0.06ns – -0.26ns 0.35ns -0.02ns 0.46ns -0.00ns 0.49*  0.02ns 0.24ns 0.25ns 0.13ns -0.12ns 0.09ns 

ci1 -0.28ns -0.20ns 0.19ns 0.29ns 0.09ns 0.46ns -0.05ns 0.12ns 0.24ns -0.19ns – -0.07ns 0.39ns -0.43ns -0.22ns -0.64**  0.07ns -0.11ns -0.13ns -0.16ns 0.04ns -0.15ns 

E1 0.25ns 0.10ns 0.61** 0.53* 0.81** 0.66** -0.11ns -0.61** -0.64** -0.34ns 0.16 – 0.39ns 0.69**  -0.73**  0.63**  0.13ns 0.72**  0.14ns 0.28ns -0.31ns 0.12ns 

gs1 0.21ns -0.05ns 0.47* 0.44ns 0.51* 0.60** 0.00ns -0.44ns -0.22ns -0.13ns 0.69** 0.60** – 0.49*  -0.02ns 0.33ns -0.36ns -0.02ns -0.35ns 0.28ns 0.30ns 0.29ns 

A1 0.38ns 0.14ns 0.25ns 0.14ns 0.54* 0.16ns 0.05ns -0.68** -0.59* 0.10ns -0.48* 0.59** 0.21ns – -0.05ns 0.99**  -0.29ns 0.43ns -0.09ns 0.49*  0.06ns 0.42ns 

EUA1 0.05ns -0.06ns -0.55* -0.51* -0.58* -0.77** 0.22ns 0.27ns 0.34ns 0.46* -0.55* -0.79** -0.60** -0.04ns – 0.03ns -0.48*  -0.65**  -0.34ns 0.08ns 0.52*  0.24ns 

EiC1 0.36ns 0.14ns 0.08ns -0.06ns 0.33ns -0.09ns 0.05ns -0.52* -0.48* 0.16ns -0.75** 0.33ns -0.15ns 0.91** 0.23ns – -0.29ns 0.39ns -0.06ns 0.48*  0.05ns 0.45ns 

ci4 -0.18ns -0.04ns 0.10ns 0.49* 0.23ns 0.44ns 0.38ns -0.08ns 0.09ns 0.20ns 0.75** 0.06ns 0.60** -0.24ns -0.20ns -0.47* – 0.41ns 0.79**  -0.78**  -0.93**  -0.89**  

E4 -0.23ns 0.06ns -0.26ns 0.24ns 0.44ns 0.17ns -0.00ns -0.29ns -0.21ns 0.17ns -0.08ns 0.22ns 0.19ns 0.47* -0.01ns 0.38ns 0.01ns – 0.48*  0.13ns -0.55*  -0.07ns 

gs4 -0.24ns 0.27ns -0.28ns 0.05ns 0.2446 0.11ns 0.03ns -0.07ns 0.02ns 0.09ns 0.01ns -0.01ns 0.14ns 0.24ns 0.09ns 0.17ns 0.08ns 0.87** – -0.54*  -0.75**  -0.62**  

A4 0.06ns 0.13ns -0.22ns -0.32ns 0.07ns -0.24ns -0.36ns -0.07ns -0.09ns -0.18ns -0.61** 0.03ns -0.33ns 0.43ns 0.22ns 0.57* -0.75** 0.59* 0.54* – 0.73**  0.98**  

EUA4 0.32ns 0.09ns -0.09ns -0.53* -0.28ns -0.47* -0.37ns 0.16ns 0.00ns -0.26ns -0.73** -0.14 -0.61** 0.14ns 0.28ns 0.39ns -0.95** -0.14ns -0.12ns 0.76** – 0.85**  

EiC4 0.1ns 0.14ns -0.18ns -0.36ns 0.02ns -0.29ns -0.39ns -0.04ns -0.09 -0.18 -0.69** 0.02 -0.40 0.43 0.23 0.59** -0.84** 0.48* 0.42 0.99** 0.79** – 

OBS: * significativo a 5% de probabilidade pelo teste t ** significativo a 1% de probabilidade pelo teste t 
48 
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Em todos os ambientes também podemos observar correlação positiva significativa 

entre concentração de compostos fenólicos e as características ABTS, FRAP, E1 e ci2, com 

exceção do controle, em que Fenol e ci2 não apresentam correlação significativa. A 

concentração de compostos fenólicos obteve também correlação negativa significativa, no 

controle, com EUA1, e no sequeiro, com Na, EUA1 e EUA2. 

As plantas para se adaptar a déficit hídrico utilizam de homeostase metabólica para 

produzir uma grande variedade de metabólitos primários e secundários (GUO et al., 2020). E 

durante o déficit hídrico, metabólitos vegetais e vias relacionadas como fotossíntese podem ser 

influenciados entre si contribuir para conferir a planta tolerância ao déficit hídrico (ADAMS et 

al., 2009). 

Observa-se também uma mudança de comportamento das correlações entre método de 

capacidade antioxidante ABTS e FRAP dos ambientes controle e sequeiro. No controle, ABTS 

apresenta correlação positiva com as características de trocas gasosas E1, A1 e E1. E no 

sequeiro houve também correlação positiva com as características FRAP e gs1, e ainda 

correlação negativa significativa com K, Na e EUA1. Para a característica FRAP, apresentou 

correlação positiva com E1 e gs1, enquanto que com as variáveis EUA1 e EUA2 apresentou 

correlação negativa significativa. 

As plantas utilizam antioxidantes enzimáticos e não enzimáticos combater as espécies 

reativas de oxigênio que são subprodutos nocivos gerados durante a respiração celular normal 

e aumentados em condição de déficit hídrico (ZHANG; XIANG; ZHOU, 2015; SHOKAT et 

al., 2020). Com a produção de antioxidantes durante o déficit hídrico, a planta consegue 

proteger os processos de fotossíntese e respiração celular (HUSEYNOVA, 2012). No entanto 

a expressão desses compostos pode precisar de altos aportes de energia que em condições de 

estresse moderado a grave esses processos intensivos em energia são limitados, diminuindo 

assim a eficiência da planta (KRÓL; AMAROWICZ; WEIDNER, 2014).  

Para os componentes nutricionais, observou-se que após 19 dias de restrição hídrica o 

potássio e o sódio apresentaram correlação positiva significativa entre sim, e negativa com E1, 

A1 e EiC1. No controle apenas o K obteve correlação significativa, sendo positiva com as 

características E1 e A1, enquanto negativa com Amo, EiC1 e E2. Os resultados obtidos não 

corroboram com estudos recentes. O potássio desempenha um papel central na economia de 

água das plantas, principalmente via osmorregulação e manutenção do turgor celular (EREL et 

al., 2014). E o sódio pode ser utilizado pelas plantas como uma estratégia fisiológica eficaz para 
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lidar com o déficit hídrico, ao contribui para melhorar a fotossíntese das folhas e a hidratação 

dos tecidos (CUI et al. 2019). 

Em todos os ambientes também podemos observar alta frequência em correlações 

significativas entre os parâmetros das trocas gasosas, uma vez que a intrínseca associação entre 

os componentes permite a absorção de água e funcionamento do maquinário fotossintético.  

No sequeiro após 7 dias de restrição hídrica a eficiência de uso de água apresentou 

correlação negativa significativa com Ci1, E1 e gs1. Enquanto que a eficiência de carboxilação 

obtive correlação positiva significativa com A1. Após 12 dias de restrição hídrica, EUA 

apresenta correlação negativa com a características Ci2, e positiva com A2. E EiC obteve 

correlação positiva significativa com E2, A2 e EUA2, negativa significativa com Ci2.  

A eficiência no uso de água é uma medida que reflete a quantidade de carbono fixada 

na fotossíntese por unidade de água transpirada, e em condições estressantes a coordenação 

entre ganho de carbono e perda de água está longe de ser ótima e pode resultar em 

heterogeneidade entre as plantas (LAWSON; WEYERS, 1999). Em geral, maiores valores na 

eficiência de uso de água têm sido observados em plantas com menor condutância estomática, 

mas esses ganhos geralmente são alcançados em conjunto com uma redução na taxa 

fotossintética (LAWSON; BLATT, 2014). No caso da eficiência de carboxilação, sua 

capacidade é auxiliada pela a transpiração que proporciona a difusão de CO2 nas folhas para a 

fotossíntese, diminuindo a concentração de carbono interno (HU; WANG; HUANG, 2010). 

 

Parâmetros Genéticos 

 As estimativas de parâmetros genéticos foram apresentadas na tabela 5. Os resultados 

mostraram que os sete parâmetros genéticos (ℎ̂𝑚2 , r, CVg (%), CVg/Cve (%)) variaram muito 

para todas as características medidas em função do ambiente. A herdabilidade variou entre 0 e 

0,99 para o ambiente C, com alta estimativa (acima de 50%) para as características m100, 

ABTS, FRAP, Pro, K, Na e EiC2. Enquanto, que no ambiente S, variou de 0,33 e 0,99 com alta 

herdabilidade para as características citadas anteriormente e ainda para PH, Fenol, ci2, E2 e A2. 

Estima-se que das variáveis estudadas as quais apresentaram alta herdabilidade no ambiente S, 

o rendimento de grãos obteve a maior variância ambiental, isso se repete para M100, Pro e 

EiC2. Para as demais características, ocorreu a maior proporção na variância genotípica em 

relação à variância ambiental, ou seja, o ambiente teve menor influência. 

  As variáveis com valores de alta herdabilidade para linhagens de trigo, tem potencial de 

estar indicando ser expressas por genes de predominância aditiva, ou seja, podem não ser tão 
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prejudicadas por flutuações ambientais. Portanto, indica que os genótipos expressaram maior 

potencial genético em condições de déficit hídrico, os quais são capazes, por meio desses 

atributos, de ser selecionadas para programas de melhoramento de tolerância à seca de trigo 

(EID, 2009; MATHEW et. al., 2018). Resultados semelhantes foram encontrados por Rehman 

et. al. (2015), que ao estudarem genótipos de Triticum aestivum L. sob seca e condições de 

controle, observaram o aumento nas estimativas de herdabilidade na análise de características 

de rendimento em ambiente de restrição hídrica.  

  A razão CVg/CVe foi maior que 1 no ambiente C para as características M100 (Kg), 

Fenol, ABTS, FRAP, Pro, K e Na. No ambiente S, os caracteres que obtiveram o mesmo 

comportamento foram Prod, M100, Fenol, ABTS, FRAP, Pro, K, Na, A2 e EiC2. Esses 

resultados confirmam os valores obtidos pela a herdabilidade, em que a partir destas 

características é possível a seleção de genótipos promissores a tolerância a déficit hídrico 

(CRUZ, REGAZI e CARNEIRO, 2012; FELLAHI et. al., 2018). 

  Para a correlação intraclasse (r) foi observado a variação de 3,5 – 98,9% no ambiente 

C, e variação de 2,32 – 99,4% no ambiente S (Tabela 5). As características Prod, M100, PH, 

Fenol, ABTS, FRAP, Pro, K, Na, ci1, gs2, A2 e EiC2 apresentaram aumento na correlação 

intraclasse sob déficit hídrico em comparação ao controle. O coeficiente de correlação 

intraclasse expressa que nos diferentes ambientes analisados ocorre a manutenção da 

dominação fenotípica dos genótipos, o que significa que quanto menor o r, menor é a 

interferência da interação GxA (LAVIOLA et.al., 2014).
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P.G. = Parâmetros genéticos; C = Controle; S = Sequeiro; σ ̂ 2
f = Variância fenotípica; σ ̂ 2

g = Variância genotípica; σ̂ 2
a = Variância 

ambiental; h2
m= herdabilidade média; r = correlação intraclasse; CVg = coeficiente de variação genético; CVe = coeficiente de variação 

experimental; CVg/CVe = razão 
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Tabela 5. Parâmetros genéticos 16 genótipos e 2 testemunhas submetido ao controle e déficit hídrico para as características: produtividade (Prod), 
massa de grãos (M100), peso hectolitro (PH), compostos fenólicos (Fenol), capacidade antioxidante pelo método ABTS (ABTS ), capacidade 
antioxidante pelo método FRAP (FRAP), prolina (Pro), potássio (K), Sódio (Na), concentração de amônio (Amo), concentração de carbono interno 
(ci1 e ci2), taxa de transpiração (E1 e E2), condutância estomática (gs1 e gs2), taxa fotossintética (A1 e A2), eficiência do uso de água (EUA1 e 
EUA2) e eficiência de carboxilação (EiC1 e EiC2). 

P. G. 
h2

m r                    CVg (%)                CVg/Cve (%) 
C S C S C S C S 

Prod (Kg/ha) 0,32 0,76 13,79 51,49 6,04 11,96 0,40 1,03 
M100 (g) 0,78 0,91 54,43 77,09 10,60 13,65 1,09 1,83 
PH (kg L-1) 0,38 0,68 17,04 41,77 1,45 1,98 0,45 0,85 
Fenol (mg EAG/g m,s,) 0,78 0,93 53,74 81,09 5,60 8,52 1,08 2,07 
ABTS (µM trolox g-1 ) 0,93 0,97 82,31 91,40 15,49 19,26 2,16 3,26 
FRAP (µM FeSO4 g-1) 0,93 0,98 81,84 95,36 15,25 18,52 2,12 4,53 
Pro (µmol g-1 MF) 0,96 0,98 98,94 99,44 75,12 59,06 9,67 13,29 
K (g,Kg-1) 0,99 0,99 98,27 98,51 27,56 31,41 7,54 8,12 
Na (mg kg-1) 0,85 0,97 65,80 91,29 0,70 19,44 1,39 3,24 
Amo (mmol de NH4

+/ Kg de MS) 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,00 0,00 0,00 
ci1 (µmol CO2 mol-1) 0,24 0,36 9,44 15,95 1,23 2,58 0,32 0,44 
E1 (mmol H2O m-2 s-1) 0,47 0,10 22,54 3,62 8,29 4,13 0,54 0,19 
gs1 (mol H2O m-2 s-1) 0,15 0,07 5,40 2,32 6,41 3,71 0,24 0,15 

A1 (µmol CO2 mol-2 s-1) 0,41 0,00 19,06 0,00 5,47 0,00 0,49 0,00 

EUA1 (mmol CO2 mol-1 H2O) 0,50 0,00 24,66 0,00 5,08 0,00 0,51 0,00 

EiC1 ((μmol m-2 s-1) (μmol mol-1)-1) 0,33 0,00 14,29 0,00 5,74 0,00 0,41 0,00 
ci2 (µmol CO2 mol-1) 0,73 0,61 47,41 33,98 4,00 3,81 0,95 0,72 
E2 (mmol H2O m-2 s-1) 0,00 0,59 0,00 32,59 0,00 10,23 0,00 0,70 
gs2 (mol H2O m-2 s-1) 0,10 0,48 3,52 23,22 5,72 12,26 0,19 0,55 
A2 (µmol CO2 mol-2 s-1) 0,28 0,75 11,42 49,76 5,60 16,62 0,36 1,00 
EUA2 (mmol CO2 mol-1 H2O) 0,51 0,33 25,63 13,86 10,97 8,76 0,59 0,40 
EiC2 ((μmol m-2 s-1) (μmol mol-1)-1) 0,56 0,78 29,62 53,58 10,37 19,17 0,65 1,07 
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Distância Genótipo-Ideótipo 

A seleção quando baseada em um índice permite  selecionar genótipos superiores 

considerando características simultaneamente, que resultam em ganhos simultâneos e 

equilibrados de modo desejado no programa de melhoramento (NEVES et al. 2013).  

Com relação ao índice de seleção, a análise foi aplicada a cada ambiente (Tabela 6).  Em 

relação ao ambiente controle, a maioria das características apresentaram baixos ganhos de 

seleção positiva para os caracteres em análise, com exceção produtividade (3,38%), a massa de 

grãos (4,85%), taxa fotossintética (1,59%), a prolina (25,78%) e eficiência de carboxilação 

(1,35% - 0,89%). Valores negativos para ganhos de seleção foram observados para as 

características fenol, ABTS, FRAP, K, Ci1, gs1, Ci2 e EUA2. O índice da distância genótipo- 

ideótipo teve ganho de seleção total estimado (GStotal) de 19,11% no ambiente controle. Com 

base nesse índice, os genótipos selecionados foram VI 14001, VI 14055, VI 14668, VI 14774 

e testemunha BRS 264 apresentaram desempenho superior em condições favoráveis de 

crescimento, ou seja, no ambiente C.   

No caso do ambiente sequeiro, a maioria das características apresentaram ganhos de 

seleção positiva para os caracteres em análise, com GStotal de 30,54%. Valores negativos para 

ganhos de seleção foram observados para as características condutância estomática após 7 dias 

de restrição hídrica e taxa de carboxilação nas duas avaliações. As características m100, Fenol, 

ABTS, FRAP, Pro, E1 e EUA2 apresentaram maiores ganhos de seleção positiva, variando de 

1,68 – 12,95%. Para o ambiente S, os genótipos selecionados foram VI 130679, VI 14001, VI 

14050, VI 14774 e VI 14950. 

Com base nos resultados podemos inferir que os genótipos VI 14001 e VI 14774 

apresentaram genótipo ideal, ou ideótipo, em ambos os ambientes contrastantes. O 

desenvolvimento de genótipos resistente ao clima e capacidade crescente de suportar variações 

sazonais intensas e frequentes têm sido o objetivo dos programas de melhoramento para 

tolerância a seca ao longo dos anos (RENARD; TILMAN, 2019; SWARUP et al., 2020). 
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Tabela 6. Estimativas das médias, herdabilidade e ganhos de seleção dos genótipos avaliados 
para o controle e sequeiro com o uso do índice da distância genótipo – ideótipo.  

  Controle Sequeiro 
Característica 𝑿̅𝒐 𝑿̅s  h² % GS GS% 𝑿̅o 𝑿̅s h² % GS GS% 
Prod 4265,65 4602,67 42,82 144,30 3,38 3723,74 3746,00 35,40 7,88 0,21 
M100 3,89 4,14 76,08 0,19 4,85 3,82 4,04 56,88 0,12 3,24 
PH 73,67 74,78 44,67 0,50 0,67 73,85 74,20 34,89 0,12 0,17 
fenol 23,63 23,06 78,01 -0,44 -1,88 26,81 28,63 30,48 0,55 2,07 
ABTS 67,38 66,81 92,91 -0,53 -0,78 67,49 73,22 53,92 3,09 4,58 
FRAP 61,68 55,95 95,07 -5,45 -8,83 79,50 82,98 58,45 2,03 2,56 
Pro 701,01 882,42 99,62 180,71 25,78 1103,54 1323,22 65,05 142,89 12,95 
K 26,35 24,35 99,41 -1,99 -7,55 30,40 31,52 48,72 0,54 1,79 
Na 1,84 1,84 83,96 0,00 0,24 2,08 2,02 0,09 0,00 0,00 
Amo 9,16 9,97 0,00 0,00 0,00 11,41 12,18 0,00 0,00 0,00 
ci1 292,05 289,78 15,83 -0,36 -0,12 282,65 277,55 4,89 -0,25 -0,09 
E1 5,94 6,01 42,86 0,03 0,44 4,94 5,14 41,61 0,08 1,68 
gs1 0,52 0,51 6,13 0,00 -0,03 0,39 0,37 10,79 0,00 -0,53 
A1 18,19 18,98 36,68 0,29 1,59 16,92 17,18 43,89 0,12 0,68 
EUA1 3,21 3,32 0,00 0,00 0,00 3,56 3,47 0,00 0,00 0,00 
EiC1 0,06 0,07 25,16 0,00 1,35 0,06 0,06 20,08 0,00 0,59 
ci2 303,74 299,95 69,67 -2,64 -0,87 301,75 298,93 51,90 -1,46 -0,49 
E2 6,51 6,58 0,00 0,00 0,00 5,34 5,34 0,00 0,00 0,00 
gs2 0,46 0,43 0,00 0,00 0,00 0,39 0,37 0,00 0,00 0,00 
A2 14,94 15,15 22,25 0,05 0,31 13,80 13,86 7,11 0,00 0,03 
EUA2 2,36 2,34 45,04 -0,01 -0,33 2,73 2,80 28,43 0,02 0,64 
EiC2 0,05 0,05 51,49 0,00 0,89 0,05 0,05 20,34 0,00 0,46 

Gstotal%         19,11         30,54 𝑋̅o = médias dos genótipos avaliados; 𝑋̅s = médias dos genótipos selecionados; h² % =  
herdabilidade; GS e GS% = ganhos de seleção. 

Componentes principais 

Os componentes principais têm sido usados por muitos pesquisadores para a 

comparação de diferentes genótipos, e descreve a tolerância à seca em resposta a variáveis e 

variáveis atribuídas a genótipos (BADR; BRUGGEMANN, 2020). Foram realizadas análises 

de componentes principais para cada ambiente e para os dois ambientes conjuntamente 

contendo as médias dos genótipos (Tabela 7).  

No controle, os dois primeiros autovalores explicaram um total de 47,94% da variância 

contida nas vinte e duas características originais (Tabela 7). Enquanto no sequeiro e C+S, os 

dois primeiros autovalores explicaram 54,49% e 48,87%, respectivamente. Foi considerado o 

critério de Kaiser (KAISER, 1958), onde os autovalores maiores do que a unidade (> 1) e 
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destacaram-se as características que apresentaram valores de correlações acima de 0,6, 

independentemente do sinal (FERRAUDO, 2010; SAVEGNAGO et al., 2011). 

No ambiente controle, o primeiro componente principal (CP1) reteve 25,29% da 

variância original e as características que explicaram a retenção foram EiC1, A1, E1, ABTS, 

A2, E2 e EiC2. No caso do segundo componente principal (CP2) reteve 22,65% da variância 

original explicada por ci2, E2, gs2, A2 e EUA2.  

 

Tabela 7. Valores das correlações entre os componentes principais (CP) e as características 
avaliadas em 16 genótipos e 2 testemunhas de trigo nos ambientes controle e sequeiro.  

Características 
Controle Sequeiro C+S 

CP1 CP2 CP1 CP2 CP1 CP2 

Prod 0,50 0,00 -0,16 1,26 0,61 0,12 
M100 0,29 0,16 -0,28 0,85 0,23 0,08 
PH 0,11 -0,12 -1,68 0,85 0,22 -0,20 
Fenol 0,45 -0,38 -2,17 0,49 -0,21 -0,28 
ABTS 0,67 -0,37 -1.96 1.84 0,53 -0,20 
FRAP 0.09 -0.26 -2.42 0.61 -0,20 -0,31 
Pro -0,13 0,11 -0,59 -0,20 -0,30 -0,09 
K -0,76 0,20 1,27 -1,97 -0,68 0,00 
Na 0,05 0,12 1,06 -2,00 -0,65 0,03 
Amo 0,45 -0,13 0,41 -0,42 -0,44 0,11 
ci1 -0,38 0,01 -2,09 -1,66 0,19 -0,71 
E1 0,81 -0,39 -2,00 1,89 0,91 -0,22 
gs1 0,32 0,31 -2,46 0,28 0,68 -0,25 
A1 0,88 0,08 -0,24 2,64 0,82 0,29 
EUA1 -0,31 0,66 2,24 -0,50 -0,63 0,53 
EiC1 0,91 0,08 0,77 2,61 0,61 0,53 
ci2 -0,30 -0,94 -2,20 -1,42 -0,02 -0,90 
E2 0,61 -0,63 -0,12 1,57 0,81 -0,08 
gs2 -0,09 -0,81 0,14 0,96 0,46 -0,24 
A2 0,67 0,62 1,77 2,01 0,48 0,76 
EUA2 0,08 0,96 2,29 1,17 -0,33 0,84 
EiC2 0,56 0,80 1,99 2,05 0,38 0,85 

Autovalor 5,64 5,05 6,43 5,62 6,12 4,44 
Variância (%) 25,29 22,65 29,08 25,41 27,84 20,22 
Var. Acumulada 25,29 47,94 29,08 54,49 27,84 48,87 

 

Para o ambiente sequeiro o primeiro componente principal (CP1) reteve 29,08% da 

variância original e as características que explicaram a retenção foram PH, Fenol, ABTS, 

FRAP, K, Na, Ci1, E1, gs1, EUA1, EiC1, ci2, A2, EUA2 e EiC2. No caso do segundo 
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componente principal (CP2) reteve 25,45% da variância original explicada pelos componentes 

de rendimento, teores nutricionais, pelas as trocas gasosas da 2º avaliação, e as características   

ci1, E1, A1 e EiC1.   

No caso de C+S, os dois primeiros autovalores explicaram 48,87% da variância, sendo 

que: CP1 reteve 27,84% de variância e Prod, E1, gs1, A1, EiC1 e Ci2 apresentaram correlações 

significativas com o componente; CP2 reteve 20,22 % de variância e ficou explicado por A2, 

EUA2 e EiC2. A Figura 13 apresenta os planos bidimensionais formados por CP1 x CP2. A 

análise do gráfico permite verificar que a restrição hídrica influenciou na variação das respostas 

dos genótipos estudados.   

O maior número de genótipos foi discriminado no ambiente Controle (cor verde) as 

cultivares VI 14950, VI 14050, BRS 264, VI 14050, VI 14026, VI 131313, VI 130679 para as 

características Ci1, E1, E2, A1, EiC1 EiC2, Prod, ABTS, gs1 e gs2. A maioria dos genótipos se 

localizaram o lado esquerdo inferior. O ambiente sequeiro (cor laranja) para as características 

EUA1, EUA2, Amo, K, Pro, Fenol e sendo elas: VI 14118, VI 14774, VI 14980, VI 14001, VI 

14867, VI 14055, VI 130755, VI 130758, VI 131313, VI 130679 e VI 14026. A alta correlação 

entre uma característica e componente indica que a característica está associada à direção da 

quantidade mínima ou máxima de variabilidade no conjunto de dados (NIARI KHAMSSI; 

NAJAPHY, 2018).  Portanto, a análise de componentes principais tem sido usada com sucesso 

para desenvolver novas hipóteses e entender a resposta de características complexas a 

tratamentos impostos (GRZESIAKA et al., 2018). 

No lado esquerdo, observa-se a maioria dos genótipos em déficit hídrico, opostas aos 

vetores dos componentes de produção. Dessa forma o presente estudo concorda com os 

resultados de estudos anteriores, em que, a restrição hídrica afeta o crescimento e em particular 

durante os estágios reprodutivos e de enchimento de grãos (POUR-ABOUGHADAREH et al., 

2020). O padrão de alocação de biomassa é afetado como resultado dos efeitos danosos do 

déficit hídrico e processos de resguarda para o bem estar da planta (BAKHSHANDEH et al., 

2018).   

Enquanto que a proximidade entre o maior número de genótipos no sequeiro com a 

eficiência de uso de água nos dois pontos de avaliação pode ser explicado que ao nível da planta 

condições de déficit hídrico os genótipos com maior EUA têm menor impacto negativo do 

estresse (POÇO et al., 2020). Geralmente plantas com maior eficiência do uso de água 

apresentam maior sistema de prevenção dos tecidos e células de danos oxidativos e de 

membrana devido à sistema de sinalização precoce, defesa antioxidante e regulação osmótica. 



57 

 

 
 

Dentre os mecanismos envolvidos a síntese de ABA, acúmulo de prolina e compostos fenólicos 

(OUTOUKARTE et al., 2019).  

 

Figura 13. Gráfico Biplot para a análise de componentes principais de genótipos de trigo para 
os ambientes C+S. Prod= produtividade, M100 = massa de grãos, PH = peso hectolitro, Fenol 
= compostos fenólicos, ABTS = capacidade antioxidante pelo método ABTS, FRAP = 
capacidade antioxidante pelo método FRAP, Pro= prolina, K = potássio, Na = sódio, Amo = 
concentração de amônio, Ci1 e Ci2 = concentração de carbono interno, E1 e E2 = taxa de 
transpiração, gs1 e gs2 = condutância estomática, A1 e A2 = taxa fotossintética, EUA1 e EUA2 
= eficiência do uso de água, EiC1 e EiC2 = eficiência de carboxilação. 

Os genótipos VI 14774, VI 14118, VI 14980, VI 14867, 14001 e 14055 aparecem 

discriminadas em todos os ambientes como genótipos com as médias superiores. Enquanto que, 

os genótipos VI 130679, VI 14026, VI 131313, VI 130758 e VI 130755 localizam-se no 

quadrante inferior, indicando que o estresse hídrico provocou quedas mais acentuadas na 

produção de grãos, características retidas no CP2. Dessa forma, não são indicadas para seleção 

por apresentarem os mais baixos desempenhos produtivos. 

 

Análise Biplot (GT) 
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As relações entre as características e os genótipos de trigo são representadas pelo biplot 

dos componentes principais na Figura 14A e 14B para os ambientes controle e sequeiro. O 

biplot GT dos genótipos de trigo no ambiente controle ilustrou a variação total de 47,62%, para 

PCA 1 e PCA 2 (Figura 14a). Nos 18 genótipos de trigo no ambiente controle, as variáveis Prod 

e M100 foram negativamente associadas em PC1 e positivamente relacionadas em PC2, com 

menor magnitude devido ao entre comprimento de vetor entre todas as características.  

Os genótipos VI 14055 e VI 14001 foram os maiores produtivos, pois estão localizados 

próximos das características de rendimento de grãos e massa de 100 grãos. Os genótipos VI 

14118 e VI 14867 apresentaram menores desempenhos, no entanto mais próximos da eficiência 

de uso da água. E os genótipos VI 14026 e VI 14050 apresentaram mais indesejáveis por 

localizar-se abaixo das linhas verticais e horizontais. Condições favoráveis de cultivo permite 

que as plantas expressem a maximização do desempenho agronômico e ecofisiológico.  

No ambiente sequeiro, a dispersão dos genótipos e as correlações entre as características 

foram alteradas em relação ao ambiente controle. A execução média dos genótipos de trigo pelo 

biplot GT ilustrou a variação total de 56,32% das informações institucionalizadas no ambiente 

sequeiro (Figura 14b). A proporção de genótipos indesejáveis e desejáveis foram o mesmo no 

ambiente sequeiro. 

Os componentes de rendimento, como Prod, M100 e PH, foram negativamente aliada 

em PC1 e positivamente conectada em PC2, com umas das menores magnitude. A maioria das 

características de trocas gasosas apresentaram maiores comprimentos de vetor entre todas as 

variáveis estudadas, logo apresentaram maior magnitude e grande contribuição para variação 

geral. Com a restrição hídrica, um dos primeiros metabolismos afetado são as trocas gasosas, 

uma vez que a planta em condições de seca, geralmente, promove o fechamento dos estômatos  

para limitar a transpiração e, eventualmente, conservar a água da perda excessiva (FLEXAS et 

al., 2004; EAMUS et al., 2008). 

De acordo com a Figura 14B, os genótipos VI 14668, VI 9007 e 14426 tiveram melhor 

desempenho porque estão localizados no centro do eixo horizontal e localizados próximos a 

produtividade e massa de grãos. O uso de genótipos de alta produtividade em ambientes de 

restrição hídrica é uma abordagem eficiente para diminuir seus efeitos danosos (ANWAAR et 

al., 2020). Uma vez que características complexas como rendimento de grãos que são altamente 

influenciadas pelo ambiente e fundamentais para entender a base genética da estabilidade entre 

ambientes (JULIANA et al., 2019). 
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Para os genótipos VI 14118 e VI 14774 apresentaram menor desempenho, no entanto 

desejáveis por estarem acima da linha do eixo vertical e próximos a eficiência de uso de água e 

carboxilação após 19 dias de restrição hídrica. Geralmente, plantas com alta eficiência de uso 

de água e carboxilação conseguem por meio de uma combinação de tamanho reduzido da 

abertura estomática e aumento da atividade fotossintética, no entanto, podem não refletir em 

um aumento na produção de grãos (MEGA et al., 2019). 

O genótipo VI 131313 apresentou menor desempenho agronômico e ecofisiológico no 

ambiente sequeiro, podendo inferir a alta sensibilidade do genótipo a restrição hídrica. O trigo   

é geralmente uma cultura sensível ao déficit hídrico, com bases moleculares mais ineficientes 

que podem representam diminuição de até 27% no rendimento de grãos (SHARMA et al. 2015; 

MA et al., 2019).
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Figura 14. Gráfico GTBiplot para a análise de componentes principais de genótipos de trigo para os ambientes C+S. Produtividade (Prod), massa 
de grãos (M100), peso hectolitro (PH), compostos fenólicos (Fenol), capacidade antioxidante pelo método ABTS (ABTS ), capacidade antioxidante 
pelo método FRAP (FRAP), prolina (Pro), potássio (K), Sódio (Na), concentração de amônio (Amo), concentração de carbono interno (Ci1 e Ci2), 
taxa de transpiração (E1 e E2), condutância estomática (gs1 e gs2), taxa fotossintética (A1 e A2), eficiência do uso de água (EUA1 e EUA2) e 
eficiência de carboxilação (EiC1 e EiC2). 

(A) (B) 
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5. CONCLUSÃO 

Em geral, o déficit hídrico causou nos genótipos redução nos componentes de 

rendimento, aumento na expressão de metabólitos primário e secundário, inibição dos 

parâmetros fotossintéticos e aumento na eficiência de uso de água e carboxilação. 

Os genótipos do Programa Trigo - UFV VI 14980 e 14001 apresentaram maiores 

percentuais no rendimento de grãos quando submetidos a déficit hídrico. Cada genótipo 

apresentou um mecanismo de defesa metabólico, no caso do genótipo VI 14001 a alta 

concentração de prolina intrínseca do genótipo podem ter sido responsável pela a manutenção 

da osmorregulação e permitiu aumento da eficiência de uso de água e carboxilação na situação 

de déficit hídrico. Para o genótipo VI 14980, a estabilidade no rendimento de grãos pode ter 

sido alcançada pelo o aumento de compostos fenólicos, prolina e amônio. 

Na análise de distância genótipo - ideótipo, destacaram-se VI 130679, VI 14001, VI. 

14050, VI 14774 e VI 14950 sob déficit hídrico. Nas análises de componentes principais, os 

genótipos VI 14774, VI 14118, VI 14980, VI 14867, 14001 e 14055 apresentaram médias mais 

elevadas. Já no GT Biplot, os genótipos VI 14668, VI 9007 e VI 14426 foram os mais 

produtivos. 

A restrição hídrica promoveu expressiva alteração na magnitude e significância da 

estimativa das correlações fenotípicas. Poucas correlações significativas entre as características 

avaliadas e o rendimento de grãos, com exceção ao peso hectolitro foram. As capacidades 

antioxidantes medidas pelo ABTS e FRAP possuem alta correlação com as trocas gasosas, em 

especial a eficiência de uso de água.  

 Com base na distância genótipo-ideótipo, observou-se que os genótipos VI 14001 e VI 

14774 apresentaram ideótipo para a tolerância à seca. Na análise de componentes principais, os 

genótipos VI 14774, VI 14118, VI 14980, VI 14867, 14001 e 14055 apresentaram médias 

superiores. Enquanto que, na análise GT Biplot os genótipos VI 14668, VI 9007 e VI 14426 

foram os mais produtivos, e o genótipo VI 14118 destacou-se pela superioridade na eficiência 

no uso de água e carboxilação em ambos os ambientes contrastantes. 

 Ademais, o presente estudo fornece informações que irão contribuir para profissionais 

das ciências agrárias, pois são poucas pesquisas as quais relacionam simultaneamente as 

características agronômicas, fisiológicas e bioquímicas para a cultura do trigo sob déficit 

hídrico. 
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APÊNDICE A – Normas 

Tabela com os genótipos que obtiveram maiores e menores valores para as características avaliadas. 

  Maiores Valores   Menores Valores 

Carac. Controle   Sequeiro   Controle   Sequeiro 

Prod BRS 264 VI 14055 VI 131313  BRS 264 VI 14001 VI 14980  VI 14774 VI 130755 VI 14867  VI 130755 VI 130755 VI 14867 

M100 VI 14118 VI 14774 VI 14026  VI 14867 VI 131313 VI 14950  VI 14980 VI 130755 VI 130755  VI 14426 VI 130755 VI 130755 

PH VI 14001 VI 131313 VI 9007  VI 131313 VI 14950 VI 14001  VI 14867 VI 130755 VI 14055  VI 130679 VI 14055 VI 130755 

Fenol VI 14950 VI 14026 VI 130679  VI 14950 VI 130679 VI 14026  VI 14980 VI 130755 TBIO Aton VI 14867 VI 130755 TBIO Aton 

ABTS VI 14001 VI 14050 VI 14950  VI 14950 VI 14050 VI 130679  VI 14774 VI 14867 VI 14980  VI 14001 VI 130755 VI 131313 

FRAP VI 14026 VI 14055 VI 9007  VI 14950 VI 131313 VI 130679  VI 130755 VI 14118 VI 14001  VI 14001 VI 14774 VI 14118 

Pro VI 130679 VI 14001 VI 14118  VI 130679 VI 14118 VI 14668  VI 9007 VI 14050 VI 14055  VI 131313 VI 14950 VI 9007 

K VI 14867 VI 130679 VI 14668  VI 130755 VI 14774 VI 130755  VI 14055 VI 14950 VI 9007  VI 130679 VI 14118 VI 9007 

Na VI 14774 VI 130755 VI 14118  VI 130755 VI 131313 VI 130755  VI 130755 VI 9007 VI 14980  TBIO Aton VI 14950 VI 14050 

Amo VI 14668 VI 14950 BRS 264  VI 130679 VI 14118 VI 14980  BRS 264 VI 14867 TBIO Aton VI 14980 VI 14867 VI 130679 

Ci1 VI 131313 VI 14980 VI 14026  VI 130755 BRS 264 VI 131313  VI 14055 VI 14426 VI 14001  TBIO Aton VI 14774 VI 14118 

E1 VI 14050 VI 14950 VI 14026  VI 130755 VI 14055 VI 131313  VI 14774 VI 130755 VI 14980  VI 14050 TBIO Aton BRS 264 

gs1 VI 14867 VI 14050 VI 14026  BRS 264 VI 14026 VI 14668  VI 9007 VI 130755 VI 14426  VI 14001 VI 14867 VI 14055 

A1 VI 14050 VI 14950 VI 14055  TBIO Aton VI 14118 VI 14426  VI 130755 VI 14980 VI 131313  VI 130755 VI 130755 VI 14055 

EUA1 VI 14980 VI 14774 VI 14001  VI 14118 VI 14774 VI 130755  VI 14026 VI 14050 VI 130679  VI 14050 BRS 264 VI 14950 

EiC1 VI 14950 VI 14001 VI 14050  VI 14118 TBIO Aton VI 14980  VI 130755 VI 14980 VI 131313  VI 14055 VI 131313 VI 130755 

Ci2 VI 130755 VI 14426 VI 131313  VI 130679 VI 131313 BRS 264  VI 14867 VI 14980 VI 14118  VI 14774 TBIO Aton VI 14001 

E2 VI 14026 VI 14050 VI 14426  VI 14118 VI 14426 VI 14668  TBIO Aton VI 14980 VI 14867  VI 131313 VI 14055 VI 14001 

gs2 VI 130755 VI 14026 VI 14426  VI 14668 VI 14867 VI 14426  VI 14118 VI 14980 VI 14867  VI 14055 VI 9007 VI 14001 

A2 VI 14950 VI 14118 VI 14774  VI 14774 VI 14118 TBIO Aton VI 131313 VI 14668 VI 130755  VI 131313 VI 130755 VI 130679 

EUA2 VI 14980 VI 14118 VI 14867  VI 14774 TBIO Aton VI 14001  VI 14426 VI 14026 VI 130755  VI 130755 VI 14026 VI 130679 

EiC2 VI 14118 VI 14950 VI 14980  VI 14774 VI 14118 TBIO Aton VI 131313 VI 14668 VI 130755  VI 130755 VI 131313 VI 130679 
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