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INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) € um dos cereais mais cultivados, sendo considerado o
alimento basico mais importante no mundo, demandando assim o aumento dos atuais niveis
de produtividade da cultura (FAN, 2011).

A maior parte do arroz produzido é proveniente de variedades modernas altamente
produtivas, no entanto, variedades tradicionais mantidas em bancos de germoplasma
apresentam grande importancia como recursos genéticos para ampliagdo da base genética
em programas de melhoramento. Essas variedades tradicionais sdo valiosos recursos por
conterem variabilidade genética e, ao mesmo tempo, complementarem o pool génico das
cultivares melhoradas recentemente. Estas representam um estagio intermediario da
domesticagdo dos ancestrais silvestres e as variedades modernas, e servem de reservatério
da variabilidade (LONDO et al., 2006).

O arroz irrigado no Brasil era constituido, na maior parte da base genética dos
programas de melhoramento, até pouco tempo, por sete variedades: DeoGeo Woo Gen,
Cina, Lati Sail, | GeoTze, MongChimVang A, Belle Patna e Tetep (RANGEL et al., 1996;
NASCIMENTO, 2008). Porém, Montalvanet al. (1998) alertaram sobre o estreitamento da
base genética das cultivares modernas de arroz. Sendo assim, é necessario priorizar a
conservagao, bem como melhorar a manutengao e utilizagao dos banco de germoplasma.

As informagdes sobre a variabilidade e estrutura do germoplasma séo essenciais para a
selegdo de caracteristicas importantes para a realizagdo de cruzamentos, e também para a
identificar genétipos que contém alelos de importancia para o melhoramento de plantas
(GARRIS et al., 2005). Essa variabilidade expressa-se, entre outras formas, atravé do
grande numero de variedades que as espécies cultivadas apresentam (MUHLEN et al.,
2000). Na avaliagdo da variabilidade genética, os marcadores microssatélites tem sido
utilizados com sucesso e sdo considerados ideais para a caracterizagdo molecular de
recursos genéticos por serem marcadores co-dominantes, abundantes, multialélicos,
altamente polimorficos e com grande eficiéncia (VARSHNEY et al., 2005).

Considerando a necessidade e a importancia do estudo da variabilidade genética, este
trabalho teve como objetivo estimar a variabilidade genética de 151 genétipos de arroz
disponiveis no Banco de germoplasma da Embrapa Clima Temperado, utilizando
marcadores SSR.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado no Laboratério de Biologia Molecular da Embrapa Clima
Temperado. Foram utilizados 151 gendtipos de arroz pertencente ao Banco de
germoplasma da Embrapa. As sementes foram acondicionadas em rolos de papel
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germinador, umedecidas com agua ultrapura. Posteriormente foram mantidas em camara de
germinagao (BOD) a 26°C, por um periodo de sete dias (BRASIL, 2009). Ap6s este periodo
foram coletadas amostras do tecido folhar para extragdo de DNA gendmico. As extragdes
de DNA foram realizadas utilizando o método CTAB modificado (DOYLE; DOYLE, 1990). A
concentracado de DNA foi estimada por eletroforese em gel de agarose 1% comparados com
o Marcador Lambda/Hind Il (Invitrogen) de peso molecular conhecido, tendo sido as
amostras diluidas para a concentragéo de 10 ng/pl.

A selecdo dos marcadores SSR foi realizada baseada no Polymorphism Information
Content (PIC) de cada loci, tamanho de amplificagéo e distribuicdo, considerando os 12
cromossomos do arroz. Foram selecionados nove loci microssatélites (TEMNYKH et al.,
2000) sendo, posteriormente, analisados, conforme metodologia proposta (ZHU et al., 2004;
WANKHADE et al., 2010; RAJENDRAN et al., 2012).

As condigdes de amplificagdo foram as seguintes: 94 °C por 5 min, 35 ciclos de 94°C por
1 min, 55 a 61°C por 1 min e 72°C por 5 min. Para a detecgdo de polimorfismo alélico foi
efetuada eletroforese em géis de poliacrilamida 6%. Os produtos amplificados foram
visualizados através de coloragédo do gel com nitrato de prata e o tamanho dos fragmentos
amplificados foi estimado comparando-se sua posigdo no gel em relagdo a posigdo das
bandas de tamanho definido de um marcador padrdao de peso molecular de 10pb DNA
Ladder (Invitrogen). Foi realizada a andlise de correspondéncia multipla (MCA) utilizando a
ferramenta estadistica SAS (SAS Institute, 2000).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados obtidos demonstraram que um total de 41 alelos foram detectados com
os nove loci SSR nos 151 gendtipos estudados. O numero de alelos por locus variou de
dois (RM184) a sete (RM157A), com uma média de 4,55 alelos por locus. Na Tabela 1
podem ser visualizados os alelos obtidos nos diferentes loci. O locus RM157A detectou o
maior numero, equivalente a sete alelos no conjunto de genétipos estudados, seguido por
RM286 com seis alelos, enquanto o menor nimero foi detectado em RM184, com apenas
dois alelos diferentes identificados.

Os alelos mais frequentes neste estudo foram detectados nos /oci RM184, RM161,
RM172 e RM341. Sete alelos (17,07%) apresentaram-se pouco frequentes por genétipos
RM341, RM 57A, RM161, RM103, RM152 e RM286, variando de oito a um genotipo por
locus SSR. Os gendtipos Mogi e Oro apresentaram um alelo nos loci RM157A e RM286.
Relatos sobre a cultivar Oro ressaltam que esta foi selecionada a partir de um arroz que era
semeado inicialmente no Chile, sendo que sua origem esta, provavelmente, nas primeiras
variedades introduzidas da Europa (AGIRRE, et al.,, 2005), podendo a caracteristica
apresentar-se somente nesses dois genoétipos.

Tabela 1. Tamanho de alelo (TA) e numero de gendtipos (N°) observados nos 151
genotipos analisados, para os nove loci SSR. Embrapa, UFPel/CGF/Pelotas, 2015.

CR2 CR3 CR& CR & CRY CR& CR 10 CR 11 CR 12
Alelos RIM 341 RMA5TA RM 161 RIM 103 RM 172 RIM 152 RIM 184 RIM 256 RM 19
TA H°G TA NG TA N°G TA NG TA H°G TA N°G TA HN°G TA NG TA HN°G
& 153 95 135 4 195 117 343 18 17 17 154 g 232 17 119 77 259 49
B 161 34 144 44 196 4 346 75 185 111 160 11 239 63 133 10 261 80
c 178 & 147 2 195 35 350 44 182 40 188 53 137 20 2864 33
o 188 18 148 21 204 13 354 18 168 15 136 28 282 10
E 180 106 153 5 359 3 154 6 146 27
F 160 23 152 1
G 162
Total
de 260 158 169 158 168 167 180 184 17z

alelo
Na andlise de correspondéncia multipla (MCA) (Figura 1), observa-se que no quadrante
| sdo agrupados os genotipos preferencialmente de origem indica, sendo encontrados
gendtipos de importancia para o melhoramento como Cica4, Cica7, Cica9 e Cica8. Estes
genotipos representam, aproximadamente, 90% dos genétipos desenvolvidos no Brasil e




sao oriundos de progenitores comuns, basicamente, da Colémbia (RAIMONDI et al., 2014).
As linhagens BRA050108 e a BRA050106 localizadas proximas, sdo oriundas de genitores
proximos. Sendo que estes gendtipos apresentam caracteristicas de tolerancia a baixas
temperaturas.

No quadrante Il, onde enocontra-se uma grande variabilidade de gendtipos,
principalmente representados pelos grupos indica e alguns genétipos do grupo japonica
temperado é possivel observar genétipos de importancia agronémica, como € o caso do BR
IRGA409, Metical, Oryzical e IR8. Estes genoétipos sdo utilizados na atualidade como
genitores em grande parte dos cruzamentos, em programas de melhoramento de arroz. Os
genotipos utilizados comercialmente e divulgados pela Embrapa, Epagri, IRGA e Syngenta
possuem alelos do genétipo IR8 ou descendem do mesmo, justificando sua proximidade
(RAIMONDI et al., 2014).
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Figura 1. Analise de correspondéncia multipla (ACM) dos 151 genétipos de arroz, a partir de
nove loci SSR, os grupos sao indica, japonica temperado, japonica tropical e genoétipos
desconhecidos. Embrapa/CGF/ UFPel, 2015.

Os gendtipos BRS Sinuelo CL e Puitalnta CL, muito utilizados atualmente e
correspondem a 1,26% e 41,44%, respectivamente, da produgédo total de arroz no Rio
Grande do Sul na safra 2013/2014 (IRGA, 2014).

De modo analogo, no quadrante Ill, sdo encontrados genétipos de importancia como
Yamada Nichik, que se apresentaram-se mais isolados com relagdo aos outros genétipos,
possivelmente devido a suas caracteristicas desconhecidas, podendo ser de interesse na
atualidade. Outros genétipos como Diamante e Rexoro apresentaram a mesma distancia
genética, isso devido ao Rexoro ter sido utilizado como genitor para a obtengdo do
Diamante. O Diamante é o genitor de mais ampla genealogia entre os genoétipos da INIA,
como da Quila 64129 (50%) e Brilhante (50%) (AGIRRE et al., 2005).

Também séo observados trés gendtipos que ficaram afastados, o Tetep, BRA051279 e
o Brilhante. Estes gendtipos sao utilizados por melhoristas como genitores paternos
(AGIRRE et al., 2005).

Com referéncia ao agrupamento de genotipos no quadrante IV, do total destes
genoétipos agrupados, apenas a BRS Firmeza, é utlizada atualmente no mercado.
Entretanto, no periodo de 2013/2014 nao foi semeado em nenhuma das regides do Rio
Grande do Sul (IRGA, 2014). O genotipo IRGA 411 pertencente ao grupo indica encontra-
se neste grupo, sendo que este se apresentou mais isolado dos demais genotipos, ficando



agrupado neste quadrante devido ao fato de seu genitor, Dawn, também se encontrar no
mesmo quadrante. Em andlise de genealogia realizada por Raimondiet al. (2014), foi
observado um nivel significativo de parentesco do IRGA 411 com os genétipos comerciais
de arroz langados pela Embrapa e IRGA.

CONCLUSAO

Os nove loci utilizados sé@o eficientes e apresentam alto polimorfismo entre os
genotipos estudados, observando uma grande variabilidade genética nos 151 genotipos do
banco ativo de germoplasma da Embrapa.
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