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Resumo - Para o desenvolvimento continuo de linhagens que possuam potencial produtivo superior em relacéo as
cultivares comerciais, é fundamental que sejam identificados e incorporados alelos superiores e as combinacgdes
no pool génico dos genitores dos programas de melhoramento de arroz. Uma das alternativas é a realizagao de
cruzamentos amplos e a obtencao e a fenotipagem de populagbes segregantes, como populagdes nested association
mapping (NAM) genotipadas por marcadores SNPs. O objetivo deste estudo foi identificar QTLs estaveis entre
ambientes e backgrounds genéticos através da utilizacdo de quatro populagdes NAM de arroz. As populagdes-base
foram: IRAT122 x Epagri108 (Pop1), IRAT122 x Araguaia (Pop2), Araguaia x Maninjau (Pop3) e Maninjau x Epagri108
(Pop4). As combinagdes de populagdes NAM foram: NAM1 (Pop1 x Pop2), NAM2 (Pop1 x Pop4), NAM3 (Pop2 x Pop3)
e NAM4 (Pop3 x Pop4), totalizando 449, 538, 450 e 539 linhagens F7, respectivamente. Os SNPs foram obtidos pela
metodologia DArTseq, e a analise de QTLs pelo pacote R/qtl. Foram identificados alelos superiores para 219 QTLs para
os trés caracteres avaliados (produtividade, floragao e altura), em dois experimentos de campo (estados de GO e RR),
dos quais 102 QTLs exibiram interacdo ambiental, e desses, 17 foram identificados em mais de uma populagao e local.
Esse é um resultado promissor por identificar varios SNPs ambientalmente como estaveis e relacionados a caracteres
agronémicos de interesse. A partir dessa informacao os SNPs serdo validados e, em seguida, incorporados ao SNP
chip que esta sendo desenvolvido para uso na selegao assistida para o melhoramento genético de arroz na Embrapa.
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