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Resumo - O arroz de terras altas (Oryza sativa L.), contribui com 38% da producao total do grao no Brasil e tem
grande potencial para aumentar a sua area de producao, devido a reducao da disponibilidade de agua, fundamental
para o cultivo do arroz irrigado. Para aumentar a estabilidade da producdo do arroz de terras altas é fundamental
desenvolver cultivares com maior tolerancia a seca, sobretudo se a mesma ocorrer no periodo reprodutivo. Para isto, a
utilizacdo de marcadores moleculares € importante na identificacao de regides genémicas que podem estar associadas
ao controle genético da tolerancia a seca, sendo os SNPs os mais utilizados nas analises gendmicas. Este trabalho
objetivou identificar marcadores moleculares SNPs (Single Nucleotide Polymorphism) relacionados com a tolerancia
a seca para uso na selecéo assistida de genitores e linhagens do programa de melhoramento genético do arroz. Os
marcadores SNPs foram identificados a partir do sequenciamento de 300 acessos da Colecdo Nuclear de Arroz da
Embrapa (CNAE) por 2.500 genes previamente identificados com a resposta do arroz ao deficit hidrico no Laboratorio
de Biotecnologia da Embrapa Arroz e Feijao. O sequenciamento desses genes pela estratégia de Capture Seq resultou
em aproximadamente 40 mil SNPs. Os 300 acessos foram fenotipados quanto a tolerancia a seca em experimentos
conduzidos em trés anos (2010 a 2012) na Estacdo Experimental da Emater-GO em Porangatu, GO. A fim de validar
a metodologia de genética associativa, foi realizada uma primeira analise que envolveu o sequenciamento de 32
genes candidatos e 175 acessos de arroz de terras altas. Foram gerados 276 marcadores SNPs, dos quais trés SNPs
discriminaram 95% dos 20 acessos mais suscetiveis a seca, com base na analise conjunta dos trés experimentos.
Como os trés SNPs tinham o mesmo poder de exclusdo, apenas um foi utilizado para a etapa seguinte (SNP S2).
Essa estratégia, nomeada de “Eliminagéo Assistida por Marcadores”, consiste na retirada dos acessos que possuam
o alelo do SNP S2 relacionado a suscetibilidade a seca. Nesse trabalho, a eliminagao dos acessos com o alelo SNP
desfavoravel reduziu o numero inicial de acessos a um terco. A aplicagéo dessa estratégia em uma rotina do programa
de melhoramento para a toleréncia ao deficit hidrico permite que, a partir de uma ampla amostragem de genétipos do
banco de germoplasma, sejam eliminados aqueles que possuam o alelo SNP da suscetibilidade a seca, permitindo que,
em uma segunda etapa, sejam conduzidos experimentos menores, aumentando a precisao experimental e reduzindo
os custos da fenotipagem. O SNP 2 foi convertido em ensaio TagMan® e em breve estara disponivel para uso rotineiro
do programa de melhoramento da Embrapa.
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