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Resumo 

O objetivo deste trabalho foi determinar os mecanismos 
envolvidos no controle genético da tolerância ao Al em 
linhagens de trigo, em relação à ação gênica e ao número 
de genes envolvidos. O experimento foi conduzido no 
delineamento de blocos aleatorizados, com três 
repetições. Os tratamentos foram dispostos em esquema 
de parcela subdividida, avaliando-se nas parcelas o efeito 
de seis famílias e nas subparcelas o efeito das gerações 
(parentais, F1, F2 e retrocruzamentos). A avaliação 
fenotípica da tolerância ao Al foi realizada através da 
metodologia da solução mínima (Ca + Al), avaliando-se o 
comprimento da raiz principal antes e após à exposição 
ao Al. Os resultados evidenciaram que a ação gênica 
aditiva foi predominante na tolerância ao Al, com um 
número de genes variando de 3,26 a 13,76.  

Introdução 

O trigo é uma das culturas agrícolas mais sensíveis a ação 
tóxica do alumínio (Al). O efeito tóxico principal é a 
inibição do crescimento radicular, reduzindo a absorção 
de água e nutrientes. Ampla variabilidade genética tem 
sido relatada para a tolerância ao Al em diversos 
germoplasma de trigo. O conhecimento da herança desta 
caraterística é de grande importância para o 
desenvolvimento de cultivares mais tolerantes ao Al. 
Desta forma, este trabalho teve como objetivo determinar 
os mecanismos envolvidos no controle genético da 
tolerância ao Al em linhagens melhoradas de trigo do 
programa de melhoramento genético da UEPG, no que 
diz respeito à ação gênica e ao número de genes.   

Materiais e Métodos 

Foram avaliadas seis famílias, compostas pelas gerações: 
parentais, F1, F2 e retrocruzamentos. A avaliação 
fenotípica foi realizada para a tolerância ao Al, através da 
metodologia da solução mínima (Ca + Al). O delineamento 
experimental foi de blocos aleatorizados com três 
repetições. Os tratamentos foram dispostos em esquema 
de parcela subdividida, avaliando-se nas parcelas o efeito 
das famílias e nas subparcelas o efeito das gerações. 
Para cada plântula foi determinado o comprimento inicial 
(PL) e o final (SL) da raiz principal (48h em solução 
mínima). A partir desses valores foi determinado o DIF. Os 
dados de DIF foram submetidos as análises estatísticas e 
genéticas no programa Genes (Cruz, 2016).  

 

Resultados e Discussão 

A estimativa do número de genes (n) efetivos para a 

tolerância ao Al variou de 3,26 a 13,76 genes. Os efeitos 

genéticos demonstraram que a maior contribuição para a 

variação de DIF foi devido aos efeitos genéticos aditivos, 

com valores variando de 25,94 a 91,92%. 

Tabela 1: Estimativas da variância fenotípica (σ2
F), genotípica (σ2

G), 

ambiental (σ2
e), herdabilidade no sentido amplo (ĥ2

a), heterose (Ĥ), 

heterose percentual (Ĥ%) e número de genes (n). 

 Parâmetros 
Famílias 

L34 x 

Ana 

L59 x 

L62 

L72 x 

L59 

L72 x 

L62 

L77 x 

L24 

BH x 

Ana 

 0,37 0,08 0,09 0,08 0,48 0,90 

 0,07 0,04 0,03 0,03 0,11 0,09 

 0,30 0,05 0,06 0,05 0,38 0,81 

 81,35 56,85 65,81 61,66 78,19 90,01 

(cm) 0,33 0,09 -0,28 -0,07 -0,28 0,53 

(%) 29,38 11,07 -23,97 -5,71 -10,53 28,40 

N 6,32 8,71 13,76 7,34 5,06 3,26 

Conclusões 

As elevadas estimativas da variância genética, associada 
ao pequeno efeito ambiental para a tolerância ao Al, 
indicam possibilidade de sucesso e ganho com a seleção 
artificial. 
O controle genético da tolerância ao Al possui herança 
poligênica, com ação gênica predominantemente aditiva 
com número médio de 7,4 genes. 
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