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Introducdo

O arroz (Oryza sativa L.) é utilizado como
alimento por mais da metade da populagdo mundial.
No Brasil constitui alimento basico, contribuindo
como uma importante fonte de carboidratos e
aminoécidos essenciais. Com 0 passar dos anos, 0s
avangos conseguidos através do melhoramento
genético acarretaram 0 estreitamento da  base
genética da cultura.. A utilizagcdo de germoplasma de
ampla base genética, como as variedades tradicionais
(VT), pelo programa de melhoramento genético do
arroz permite a introducdo de novos aelos e o
surgimento de novas combinagdes alélicas,
resultando na reducdo da vulnerabilidade a doencas e
insetos e maior estabilidade da produgdo [1]. A
caracterizacéo agrondmica juntamente a
caracterizacdo molecular dos recursos genéticos,
permite que genes potencialmente Uteis sejam
identificados e posteriormente utilizados em
programas de melhoramento. Este trabalho tem como
objetivo a caracterizagdo por marcadores SSR de
variedades tradicionais de arroz coletadas na Paraiba,
Ceara e Goias, como parte do esfor¢o para anpliar a
variabilidade genética existente no conjunto de
acessos da Colegdo Nuclear de Arroz da Embrapa
(CNAE).

Materiaise M éodos

A. Material Vegetal e Extracdo de DNA

Foram analisados 64 acessos de variedades
tradicionais de arroz, coletadas nos Estados da
Paraiba (22 acessos), Ceara (26) e Goias (16),
pertencentes ao Banco de Germoplasma da Embrapa
Arroz e Feijdo, em Santo Antdnio de Goias. A
extragdo do DNA gendmico de 188 amostras foi
conduzida em bulk de quatro plantas, seguindo o
protocolo descrito por Ferreira e Grattapaglia[2].

C. Andlise Molecular e Estatistica
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Foram selecionados 14 marcadores
microssatélites (Tabela 1), com temperatura de
anelamento de 56°C e atos valores de PIC
(polymorphism information content). As reagdes de
PCR foram conduzidas utilizando volume final de 15
m, sendo: 4,3 i de cada primer (0,9 niM), 1,5 il de
tampé&o 10x, 1,3 m de DMSO (50%), 0,2 ml de Taq
DNA polimerase (5unidades/m), 1,3 m de DNTP
(25 mM) e5 m do DNA (3ng/m) Os produtos de
PCR foram submetidos aeletroforese em géis de
poliacrilamida desnaturante a 6% corados com nitrato
de prata [3]. Os dados de genotipagem
correspondentes ao tamanho dos alel os foram obtidos
pela comparagdo visual das bandas dos acessos com
0 Ladder padrdo de 10 pares de base (pb). Na
identificag@o de nimeros de alelos, alelos privados, e
determinacdo do PIC foi utilizado o programa
Genetic Data Analysis (GDA) [4]. O dendrograma
foi construido utilizando o programa NTSYS [5] a
partir da matriz de fregiéncias alélicas obtida pelo
programa FSTAT [6], a distancia genética utilizada
foi a de Rogers modificada por Wright (Rogers-W)
[7]. A estabilidade dos agrupamentos, visualizados
no dendrograma, foi testada pelo procedimento de
reamostragem com 1000 randomizagdes utilizando o
programa Bood v 3.04 [8]. A andlise fatorial de
correspondéncia (AFC) foi obtida pelo programa
Genetix [9]. O programa ldentity [10] foi utilizado
para determinacdo dos valores de probabilidade de
identidade (Pl) e nimero de individuos idénticos.

Resultados e Discussao

Foi obtido um total de 172 alelos, com média de
12,3 alelog/loco, variando de seis (OG 44) a 20 (OG
61), valores proximos dos ja encontrados para VT
brasileiras de arroz [11]. Entre os aelos amostrados,
41 eram aelos privados. Os acessos Laeado e
Agulhinha de 5 meses, obtiveram o0 maior nimero de
aelos privados (quatro) (Tabela 1). O PIC
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variou de 0,53 (OG 44) a 0,87 (RM 253), com uma
média de 0,74 (Tabela 1). A andlise do grupo de 64
acessos produziu uma distancia genética de Rogers-
W média de 0.71. No dendrograma houve a formagao
de trés grupos de similaridade e o acesso Agulhinha
de 5 meses ficou individualizado, e sera objeto de
estudo do programa de pré-melhoramento da
Embrapa, por sua maior diversidade genética (Fig. 1).
O agrupamento | foi constituido por VTs coletadas na
Paraiba; o Il por VTs do Ceara e o Ill por VTs de
Goias, com agumas excegdes, marcadas por
asterisco na Figura 1. Este resultado demonstra que a
adaptacdo de VTs a condigdes especificas de cultivo
sdo refletidas diretamente na variabilidade alélica
possivel de ser detectada por andlise de SSRs, e que a
coleta de VTs de arroz deve continuar a ser realizada
em todos os Estados brasileiros, a fim de amostrar o
maximo da variabilidade genética disponivel para a
conservagdo em bancos de germoplasma, e para uso
dos programas brasileiros de melhoramento genético
do arroz. De acordo com a distribuicdo espacial
obtidapela AFC, osgrupos| ell foram representados
em sua maioria por acessos do sistema irrigado
(89%), e o grupo Il por acessos do sistema de
sequeiro (88%) (Fig. 2). Este resultado demonstra
que VTs de diferentes sistemas de cultivo podem ser
agrupadas, devido a complexidade genéticaresultante
do processo de formag&o destas VTS, ou segja, durante
anos, houve mistura de sementes, fluxo génico,
deriva genética, etc. que contribuiram para a
obtencdo de combinagdes aélicas especificas. Estes
resultados tem ajudado a estabelecer prioridades para
a coleta de germoplasma e para 0 programa de pré-
melhoramento de arroz da Embrapa.

Tabela 1 . Resultado da andlise com 14 marcadores microssatélites (SSR) em 64 acessos de variedades tradicionais brasileiras. CR: localizagdo no
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cromossomo, NA: NUmero de alelos, PIC: Polymorphism information content, Pl: probabilidade de identidade.

Macador CR NA PIC Pl

Alelos Privados*

RM1 1 16 074 0144 Comum (0.5; 106), Lajeado (0.125; 102), Arroz Cagui (0.14; 104)

RM5 7 077 0163

RM204

RM222 10 12 078 0127  (0.25;204)
RM224 11 10 080 0126 -

RM229 11 13 077 0.147 IR - 8 com mistura (0.21;142), Arroz Branco 2 (0.1; 146), Comum (0.07; 106), Lajeado (0.125, 114)

1 -
RM13 5 10 0.66 0204  Arroz daregido (0.08; 146), Vermelho 6 ( 0.13; 158)
6 14 084 0079  Agulhinhade5 meses(0.4; 132), Arroz Vermeho/ Pé de ema (0.9; 110), Arroz Maranhéo (0.1;126)
Agulhinha de 5 meses (1; 114), Cica (0.34; 148), Agulhinha (0.05; 142), Vermelho 2 (0.07; 162),
RM207 2 15 087 0057 ArrozMaranhdo (0.2; 124)
Vermelho 10 (0.62; 202), Vermelho com mistura (0.21; 214), IR com mistura (0.21; 226), Lajeado

RM253 6 9 070 0224  Arroz Branco 3 (0.3; 142), Lageado (0.62; 146)

RM311 10 8 061 0236 Cica(0.07;182)

0G44 3 6 053 0290  Arroz Branco 3(0.7; 172)

0OG61 5 20 087 0.053  Agulhinhade5 meses2 (1; 156), Agulhinha (0.04; 130), Lajeado (0.25; 132)

Agulhinha de 5 meses (0.8; 228), Arroz Comum Branco (0.125; 234), Desconhecido Comum (0.08;

0G106 9 18 073 0167  238), Lageado (0.16; 260, 0.66; 240), Arroz Maranhao (0.1; 214), Arroz Misturado (0.22; 200)

Agulhinha de 5 meses (0.2; 164), Cica (0.11; 144), Arroz da regido (0.25; 140), Mochot6 (0.07;

4653 12 14 072 0169  104), Caqui 3(0.1; 142), Vermelho (0.1; 146)

Total -1 - 1.210%

* Em parentéses est&o a frequéncia dos alelos e o tamanho da banda em pares de bases; (CR) Cromossomo; (NA) NUmero de alelos.
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Figura 1. Dendrograma resultante da andlise das 64 variedades tradicionais de arroz utilizando o coeficiente de distancia
Rogers-W. A linha pontilhada representa a distancia de Rogers-W média (0,71). Os valores indicados nos nés sdo referentes ao
bootstrap. I, 11 e l11: Grupos de similaridade genética (*) acessos com sistema de cultivo diferente de cada grupo.
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Figura 2. Andlise fatorial de correspondéncia dos acessos de variedades tradicionais de arroz. Em amarel o, acessos do sistema de
cultivo irrigado e em azul, sistema de cultivo de sequeiro.



