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O arroz € um dos cereais de maior importancia socioecondmica a nivel mundial, sendo
o Brasil o nono maior produtor. O arroz de terras altas possui variabilidade genética
para a tolerdncia a seca, mas esse carater nao esta presente em todas as cultivares
comercializadas. A incorporacdo desse carater, portanto, € um desafio para os
programas de melhoramento. O método de sequenciamento de DNA por captura (ou
Capture-seq) permite a identificagdo de polimorfismos em regides candidatas ou
regides gendmicas de interesse, utilizando plataformas de sequenciamento de nova
geracdo (NGS). Como parte do esforco de incorporar a tolerancia a seca em
gendtipos elite do programa de melhoramento da Embrapa, esse trabalho objetivou
identificar genes e alelos relacionados a esse carater. O estudo foi realizado em 300
acessos de arroz de terras altas, avaliados quanto a tolerAncia a seca em
experimentos de campo por 3 anos (2010 a 2012), e genotipados por sequenciamento
de DNA por captura de 2.500 unigenes previamente identificados como relacionados a
tolerancia a deficiéncia hidrica, permitindo realizar um estudo de mapeamento
associativo. O sequenciamento por captura, realizado na empresa Rapid Genomics
(EUA), utilizou a plataforma lllumina Hi-seq 2500, e como resultado, foram
identificados 16.055 SNPs e InDels distribuidos ao longo dos 12 cromossomos do
arroz. Para o mapeamento associativo (GWAS), houve inicialmente a filtragem dos
dados utilizando a frequéncia minima alélica (MAF= 0.05), e por meio do software
Tassel, foram identificados quatro SNPs significativos (genes localizados nos
cromossomos 5, 7, 8 e 10) pelo critério de False Discovery Rate (FDR < 0.05). Estes
genes foram anotados (BLAST2GO), e sdo putativamente traduzidos nas proteinas:
Dominio proteico BURP (LOC_0Os05g12640), Cis-zeatina O-glucosiltransferase
(LOC_0Os07g46610), hidrolase e familia proteica alfa/beta (LOC_Os10g37720) e
proteina de ligagdo ao DNA (LOC_Os08g44910). Como perspectiva, esses SNPs
identificados serao convertidos em ensaio TagMan para validar sua aplicagdo na rotina
de selecdo assistida para tolerdncia a seca no melhoramento genético do arroz da
Embrapa.
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