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INTRODUÇÃO: A Coleção Nuclear Brasileira do Arroz (CNBA) possui 550
acessos divididos em três grupos: variedades tradicionais, genótipos melhorados no
exterior, obtidos pelo intercâmbio de germoplasma, e genótipos melhorados
brasileiros. A importância da CNBA reside no fato desta representar, em um
número reduzido de genótipos, grande parte da variabilidade genética existente no
Banco de Germoplasma da Embrapa, que possui aproximadamente 12.000 acessos
de arroz. A caracterização da CNBA foi realizada através de marcadores
moleculares e através da tomada de dados fenotípicos. A caracterização molecular
dos acessos componentes da CNBA visou o fornecimento de informações precisas
para auxiliar os melhoristas na escolha dos genótipos como genitores dos
programas de pré-melhoramento e melhoramento. Para a caracterização molecular,
utilizaram-se marcadores do tipo SSR (Simple Sequence Repeats). Esta classe de
marcadores é considerada ideal à caracterização molecular de recursos genéticos, já
que são marcadores codominantes, abundantes, multialélicos e altamente
polimórficos. O objetivo deste trabalho foi determinar a variabilidade genética dos
acessos que representam o pool gênico cultivado da CNBA, composto por
linhagens e cultivares oriundas de programas de melhoramento genético do Brasil e
exterior, por meio de marcadores SSR.

MATERIAL E MÉTODOS: Foram avaliados neste trabalho 242 acessos
representativos do pool gênico cultivado do arroz, divididos em duas classes: a)
Genótipos melhorados brasileiros, com 94 acessos, e b) Genótipos oriundos de
programas de melhoramento de outros países, com 148 acessos. Cada grupo possui
acessos dos tipos de cultivo irrigado e de terras altas. As extrações de DNA
genômico foram realizadas segundo protocolo descrito por Brondani et al. (1998) e
cada acesso foi representado por um bulk de quatro plantas. A caracterização
molecular foi realizada com 70 marcadores SSR fluorescentes, disponíveis na
literatura. Estes marcadores foram avaliados em 29 painéis multiplexes em
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seqüenciador automático de DNA, modelo ABI 3100. A escolha destes marcadores
foi realizada em função da qualidade dos produtos amplificados, de sua localização
no genoma e de seus valores de PIC (Polymorphism Information Content). As
análises realizadas utilizaram os seguintes softwares, GDA (Genetic Data Analysis,
Lewis & Zaykin, 2002) para a identificação de alelos privados e para a
determinação do PIC de cada marcador, FSTAT (Goudet, 2001) para a construção
de uma matriz de freqüências alélicas, Identity (Horst & Kristina, 1999) para a
determinação dos acessos com genótipos idênticos e determinação da
probabilidade de identidade, Genetix (Belkhir et al., 2001) para a visualização da
distribuição espacial da variabilidade genética, e NTSYS (Rohlf, 1989), para a
determinação da distância genética média de Rogers modificada por Wrigth (RW)
(Wright, 1978).

RESULTADOS E DISCUSSÃO: O número de alelos identificados variou de 4
(RM484) a 30 (RM204), com uma média de 15,3 alelos/loco. Foram identificados
143 alelos privados, e o acesso que mais apresentou alelos diferenciados foi o
BASMATI 370, com nove. Dentre os marcadores, os que identificaram um maior
número de indivíduos com alelos privados foram o RM204 e o RM252, cada um
com nove. Os valores de PIC variaram de 0,19 (OG99) a 0,91 (OG106 e RM257),
com uma média de 0,7. Jain et al. (2004) e Lu et al. (2005), avaliando diferentes
fontes de germoplasma de arroz com marcadores microssatélites, encontraram um
número médio de alelos/loco de sete, metade do valor encontrado neste trabalho.
Estes mesmos autores encontraram valores de PIC médio de 0,6 e 0,46,
respectivamente. A obtenção de valores superiores, por meio do set de 70
marcadores, indica que o germoplasma avaliado neste trabalho possui maior
variabilidade. Utilizando um set de 25 marcadores SSR, dois acessos foram
identificados como duplicatas dentro da coleção (YN906UUL65 e IRAT142)
(Borba et al., 2005). Porém, quando avaliados com o set de 70 marcadores, foram
encontradas diferenças genéticas entre estes genótipos. Neste caso a avaliação
molecular se tornou mais robusta na medida em que mais regiões genômicas foram
avaliadas. A comparação dos valores encontrados para a probabilidade de
identidade entre o set de 25 marcadores utilizado por Borba et al. (2005) com o set
de 70 marcadores corrobora tal conclusão. Para o primeiro set de marcadores, o
valor obtido para a probabilidade de se encontrar dois indivíduos iguais devido ao
acaso foi de 1,55 x10-28, enquanto que para o segundo set este valor foi 3,01 x10-47.
A distância genética média RW foi de 0,84 para o grupo Introduzido com tipo de
cultivo irrigado, 0,77 para o grupo Introduzido com tipo de cultivo de terras altas,
0,75 para o grupo Melhorado com tipo de cultivo irrigado e 0,73 para o grupo
Melhorado com tipo de cultivo de terras altas. Confrontando-se os valores de
distância genética média com a distribuição espacial da variabilidade genética dos
grupos formados pela análise fatorial de correspondência (Figura 1), percebe-se
que os dados se complementam, pois o grupo com maior distância genética média
(Grupo Introduzido com tipo de cultivo irrigado) é o que apresenta maior
distribuição espacial. Nesta análise, observa-se claramente a formação de quatro



grupos distintos de genótipos, correspondentes aos grupos melhorados de terras
altas e irrigados, e grupos introduzidos de terras altas e irrigados. A menor
variabilidade genética encontrada nos grupos melhorados brasileiros irrigado e de
terras altas em relação aos grupos melhorados introduzidos indica que estes podem
ser utilizados como genitores em cruzamentos para a ampliação da base genética de
linhagens e cultivares elite brasileiras de arroz.

Fig. 1. Distribuição espacial da variabilidade dos acessos componentes dos grupos
de Genótipos Melhorados Brasileiros com tipo de cultivo irrigado (cor
branca), Genótipos Melhorados Brasileiros com tipo de cultivo de terras
altas (cor cinza), Genótipos Introduzidos com tipo de cultivo irrigado (cor
amarela) e Genótipos Introduzidos com tipo de cultivo de terras altas (cor
azul).

CONCLUSÕES: A caracterização molecular dos grupos de genótipos cultivados
da CNBA permitiu avaliar com alto grau de detalhamento o nível da variabilidade
genética existente nos diferentes grupos de genótipos. Esta análise permitiu
identificar acessos mais divergentes geneticamente, pertencentes às classes de
genótipos constituídas por linhagens e cultivares introduzidas, que serão utilizados
como fonte de variabilidade genética para a ampliação da base genética do arroz
melhorado brasileiro.
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