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INTRODUCAO

Em paises em que o consumo do arroz € expressivo, a qualidade do gréo dita o valor de
mercado (Fitzgerald et al., 2009). A qualidade de grdos assume diversos aspectos e esta
fortemente relacionada a fatores culturais, porém os seus atributos sdo definidos pelo
rendimento de grdo ap6s beneficiamento, dimensdo e formato do grdo, qualidades
culinérias, sensoriais e nutricionais (He et al., 1999). Entre os fatores que afetam de maneira
expressiva as propriedades relacionadas as caracteristicas sensoriais do grao encontram-se
o teor de amilose, temperatura de gelatinizag&o e o conteddo protéico.

O amido corresponde a, aproximadamente, 90% da matéria seca do arroz polido, o qual
também apresenta quantidades menores de proteinas, lipidios, fibras e cinzas. O amido é
formado por duas estruturas moleculares complementares: a amilose, que constitui a fragao
linear da molécula e é formada por unidades de (a-1,4)-D-glucosil, e a amilopectina,
formada por ligacdes (a-1,4) e (a-1,6)-D-glucosil (Vandeputte et al., 2003). A amilose,
juntamente com outras caracteristicas fisicas e quimicas do amido como a consisténcia de
gel e temperatura de gelatinizagdo, fornece informagdes indiretas sobre as propriedades
culinérias e sensoriais do arroz (Wang et al., 07). Porém, embora o teor de amilose
influencie de maneira acentuada as propriedades culinarias e sensoriais do grao, cultivares
que apresentam teores de amilose similares podem apresentar diferengas expressivas apés
o cozimento (Juliano, 2003).

Apesar da qualidade de gréo apresentar um grande apelo, nem sempre atua como um
dos fatores principais no desenvolvimento e adogdo de novas cultivares. Os programas de
melhoramento, em geral, buscam superar outros importantes desafios como o aumento dos
patamares de produtividade diante do crescimento da populagdo mundial. Khush (1997), por
exemplo, prevé a necessidade de incremento de quase 300 milhdes de toneladas na
produgdo mundial de arroz até o ano de 2025. Logo, existe grande preocupagdo mundial em
relacdo a seguranga alimentar diante do rapido crescimento populacional, em um cenario
que inclui a redugdo da area de plantio, iminente limitagdo na disponibilidade de recursos
hidricos e fatores de estresses bidticos e abidticos. Porém, o mercado consumidor
representa um fator de impacto importante na cadeia produtiva do arroz, a qual dita valor
diferenciado a cultivares com atributos superiores de qualidade de grdo. Os programas de
melhoramento podem utilizar este argumento como um incentivo no desenvolvimento de
cultivares com perfis diferenciados no mercado, vinculando alta produtividade e outros
fatores agrondmicos a atributos de qualidade de graos superiores.

O desenvolvimento de marcadores moleculares para a identificagéo de germoplasma
com atributos superiores de qualidade de gréo permite aos programas de melhoramento a
selecdo precoce destes atributos, distribuindo e classificando o germoplasma com base em
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informacdes obtidas em estagios iniciais de desenvolvimento da planta. Além disto, o
conhecimento mais detalhado de genes relacionados a atributos de qualidade de grdo para
a cultura do arroz pode facilitar e auxiliar diferentes objetivos almejados por programas de
melhoramento ou por projetos de pesquisa com foco na exploragéo e utilizagdo da variagéo
natural existente na cultura.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados 276 acessos componentes da colecdo nuclear de arroz da Embrapa
(CNAE) para a composi¢éo de um painel ndo estruturado e dados historicos derivados de
GBS (Genotyping by Sequencing) e de avaliacdo para teor de amilose aparente (TAA). Os
ensaios de campo foram conduzidos em dois anos consecutivos (safras 2003/2004 e
2004/2005) em um delineamento de blocos aumentados de Federer, com 4 linhas de 5
metros e densidade de 20 plantas m™ (Borba et al., 2010). Os dados foram obtidos a partir
da coleta dos 4 metros centrais das duas linhas intermediarias. Para a andlise do TAA foi
utilizada a metodologia definida por Juliano (1979).

A andlise de associacdo foi conduzida utilizando-se a analise MLM (Mixed Linear Model)
disponivel no software Tassel versédo 3.0, em que os marcadores moleculares testados e os
dados da estruturagdo populacional foram considerados como fatores de efeito fixo e os
dados de parentesco (kinship) como fatores de efeito aleatério. A confirmacdo da
significancia das associagdes (p-valor) foi realizada pelo método FDR (false discovery rate),
obtido pelo software Qvalue versao 1.0 (STOREY, 2002).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os dados moleculares derivados de GBS foram filtrados para a eliminacéo de marcadores
néo polimérficos entre os 276 acessos componentes do painel. Além disto, foram eliminados
os alelos raros (frequéncias inferiores a 5%) para se evitar medidas superestimadas do
desequilibrio de ligagédo (Remington et al., 2001). Adicionalmente, alelos raros estéo sujeitos
a apresentar efeitos enviesados ocasionados pela covariancia entre marcadores e
estruturacdo populacional, aumentando-se assim a chance de ocorréncia de erros tipo |
(Breseghello e Sorrels, 2006). A partir de um total de 445.589 marcadores SNP, apos as
filtragens realizadas, utilizaram-se 145.261 marcadores polimorficos para as andlises de
associagao.

Utilizando-se a série de dados histéricos de qualidade (Tabela 1) e os dados
moleculares foi possivel identificar marcadores do tipo SNP (Single Nucleotide
Polymorphism) associados a TAA. Ao todo, oito marcadores SNP foram associados ao TAA
considerando-se o p-valor de 1,72x107 como o limite para a significancia das associaces
verdadeiras.

Tabela 1. Andlise estatistica descritiva de dados de TAA (%) para a cultura do arroz.

Safra 2003/2004 Safra 2004/2005
Média 24,3 24,1
Méaximo 4 8
Minimo 31 31
Desvio-padrao 2,5 2,2
BR Irga 409* 27 26
Caiap6* 26 24
Metica 1* 25 25
Colosso* 25 24

*Testemunhas

Todos os oito marcadores foram associados significativamente com os dados dos dois
anos de ensaio. Cada marcador explicou, de maneira individual, aproximadamente 13% da
variancia fenotipica (em média). Além disto, todos os oito marcadores foram localizados no



cromossomo 6, o que é bastante coerente com resultados obtidos previamente em anélises
de QTL na literatura. Isto porque todos os marcadores foram localizados entre uma
distancia de 100k do gene Waxy. O gene waxy, que codifica a enzima granule bound starch
synthase (GBSS), esta ligado a sintese do amido e é considerado um marcador alvo na
caracterizagdo dos gendtipos para as propriedades deste composto. Quando categorizados
quanto a sua classificagdo pelo Gene Ontology (GO), todos os oito marcadores foram
classificados como “processos biolégicos” e “fungdo molecular”.

Estes marcadores estdo, no momento, sendo avaliados quanto a viabilidade de
desenvolvimento de ferramentas para SAM (Selecdo Assistida por marcadores) como, por
exemplo, o desenho de primers e a validagao das associag¢des identificadas.

CONCLUSAO

Em programas de melhoramento de arroz, a avaliacdo dos atributos de qualidade de
gréos é conduzida através de analises laboratoriais trabalhosas, demoradas e caras. Desta
forma, a identificacdo e desenvolvimento de marcadores relacionados ao teor de amilose e
a sua disponibilizagdo como ferramenta auxiliar na inser¢cdo mais agil de genes associados
a qualidade de grdos promova maior eficacia e agilidade aos programas.
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