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Anélise de QTL para produtividade baseada em linhas puras
recombinantes de arroz

Daniany Rodrigues Adorno Silval, Rosana Pereira Vianello?, Jodo Antonio Mendonga®, Antonio Carlos Centeno Cordeiro®, Claudio
Brondani#

O arroz é um alimento basico para a maioria da populagdo mundial. Para o desenvolvimento de linhagens e cultivares
superiores é necessario que sejam identificados e incorporados alelos superiores em genitores dos programas de
melhoramento. Uma das alternativas para a identificacdo da variabilidade genética util é a realizacdo de cruzamentos
envolvendo genitores pouco aparentados e a genotipagem e fenotipagem de populacfes segregantes derivadas
desses cruzamentos, com uma posterior analise de QTL. Este trabalho teve por objetivo identificar genes associados
a produtividade por meio da genotipagem por sequenciamento e uma posterior andlise de QTL. Neste estudo foram
genotipadas e fenotipadas 232 RILs derivadas do cruzamento inter-subespecifico Epagri 108 (indica) x IRAT 122
(japonica) em dois locais {Goiadnia-GO e Boa Vista-RR). Para a anélise de QTL foram mapeados 2.382 marcadores
SNPs, os quais identificaram 15 QTLs para produtividade, todos localizados no cromossomo 6, sendo oito QTLs para

o experimento de Goiania e sete para o de Boa Vista. O maior nimero de QTL foi obtido na regido com maior variancia

genética (Goidnia) e o menor ndimero na regido com menor variancia genética (Boa Vista), confirmando a relacdo da

magnitude da variancia genética com o nimero de QTLs mapeados. As proporcdes das variancias fenotipicas variaram de
6% a 29% para Goiania, classificado como QTL de grande efeito, e 0,01% a 5,39% na regido de Boa Vista. Foram feitas

também analises para o peso de 100 grdos para a regido de Goiania, encontrando seis QTL, cinco destes encontram-

se na mesma posicao daqueles localizados para produtividade, classificados como de efeitos pleiotrépicos, e outro QTL
localizado no cromossomo 12. As proporcdes da variadncia fenotipica variaram de 5% a 7%. Foram identificados véarios

QTLs de pequeno e grande efeito, os quais, se validados em estudo posterior de genotipagem, utilizando um conjunto

de gendtipos de background genético mais amplo, poder&o ser utilizados no programa de melhoramento para a selecéo

assistida de linhagens com maior potencial produtivo.
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