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INTRODUGAO

O -arroz (Oryza sativa) € um cereal rico em carboidratos e proteinas,
apresentando aminoacidos essenciais para a dieta humana(DAMARDJATI, 1997).
Porém existem poucos estudos relacionados a qualidade do grdo de arroz com relagdo
as proteinas totais de reserva, principalmente envolvendo acessos de colegdes de
germoplasma. Apesar de existirem relatos de variagdes de 7 a 12% no teor protéico
deste cereal, verifica-se a necessidade de determinar a variabilidade disponivel, e
posteriormente, utilizar esta variabilidade para aumentar o teor protéico de cultivares
comerciais de arroz. Como colegdes de germoplasma sdo geralmente compostas por
milhares de acessos, o ponto de partida para determinar a variagédo do teor de proteina
de reserva total de arroz é a caracterizagdo de colegbes nucleares, pois estas
consistem de um limitado conjunto de acessos que procura representar a diversidade
genética de um banco de germoplasma com um minimo de redundancia (Van Hinthum,
1999). ,

Neste trabalho foram caracterizados os 550 acessos da colegéo nuclear de arroz
da Embrapa (CNAE), selecionados a partir de 10.000 acessos do Banco Ativo de
Germoplasma da Embrapa Arroz e Feijao (Abadie et al.,, 2005). A CNAE esta
estratificada em trés grupos de acessos: 308 variedades tradicionais (VT), oriundas de
coletas de germoplasma no Brasil; 148 Linhagens e Cultivares Introduzidas (LCl),
oriundas de programas de melhoramento do exterior; € 94 Linhagens e Cultivares do
Brasil (LCB), desenvolvidas por programas brasileiros de melhoramento. Cada estrato,
além da estratificagdo relacionada a origem, também possui sub-estratificacoes
baseadas no tipo de sistema de cultivo dos acessos: irrigado e sequeiro. No estrato VT,
além acessos irrigado e sequeiro, existem acessos “facultativos”, os quais podem ser
cultivados tanto em sequeiro quanto irrigado.

Portanto, com o intuito de explorar toda essa variabilidade e conhecer um pouco
mais a respeito das concentragoes protéicas de gendtipos de arroz, este trabalho teve
como objetivo quantificar as proteinas totais dos 550 acessos da CNAE, a fim de
conhecer a influéncia do tipo de cultivo e da origem de cada acesso nos seus teores de
proteinas.

MATERIAL E METODO

MATERIAL VEGETAL

1565



.‘é Anais do V. Congresso de Pesquisa, Ensing e Extensfio, Campus Samambaia - 06 a 10 de cutubro de 2008
1 “Producdo do-conhecimento e transformagao social”

Foram utilizadas 550 amostras de grdo de arroz, pertencentes a Colegéo
Nuclear de Arroz da Embrapa (CNAE). Estas sdo separadas em variedades
tradicionais do Brasil (VT), linhagens e cultivares melhoradas oriundas de programas
de melhoramento brasileiro (LCB) e linhagens e cultivares melhoradas provenientes de
programas de melhoramento de outros paises (LCI).

PREPARO DAS AMOSTRAS

As amostras protéicas foram obtidas a partir dos grdos secos, descascados,
moidos e desengordurados com acetona (P.A), assim obteve-se uma farinha seca e
homogénea usada no preparo dos extratos. A partir desta farinha, foi possivel realizar a
extracdo de proteina total de cada gendtipo separadamente. Para isto utilizou-se 10 mg
da farinha, 250 yL de NaOH 0,1M em tubo de microcentrifuga e essa mistura foi
agitada por 1 hora. Apds este periodo centrifugou-se por 8 minutos a 13.000 rpm,
sendo coletado o sobrenadante em um-unico tubo. Este procedimento foi realizado por
duas vezes, a fim de extrair a maior quantidade de proteina total. Foram realizadas
quatro repeticoes independentes por amostra, a fim de diminuir o desvio-padrdo da
leitura de cada amostra. Ao final da extracdo armazenaram-se os tubos com os
extratos a temperatura de -20C.

DOSAGEM DE PROTEINAS

Utilizou-se o material extraido de cada gendtipo para a analise das dosagens de
proteinas pelo método de Bradford (1976). A partir das quatro repeticbes de cada
gendtipo, foram preparadas triplicatas das amostras para serem quantificadas por
espectrofotometria. Para isto utilizou-se 10 uL da proteina extraida e 90 uyL de agua
destilada, em tudo para microcentrifuga. Como padrdo de comparagéo utilizou-se uma
curva de calibracao utilizando BSA (soro albumina bovina) nas concentracoes de 2,5 a
40 pg/uL.

ANALISE ESTATISTICA

Os valores de densidade 6ptica obtidos pelo espectrofotometro das triplicatas
das repeticdes .de cada amostra foram comparados e o valor mais diferente foi
desprezado. Desta forma foram considerados apenas os dois valores mais
semelhantes para obter-se a média de cada repeticao.

A partir destas médias, foram processadas analises de varidncia dos dados em
delineamento inteiramente casualizado com trés repeticbes por amostra, utilizando o
programa estatistico genes (Cruz, 2001). Em seguida, foi efetuada comparacgéo entre
médias pelo método de Scott-Knott a 5% de probabilidade.

A fim de uma melhor avaliagdo dos grupos de acessos da CNAE realizou-se a
subdivisdo destes de acordo com o sistema de cultivo e quanto a origem dos acessos.
Para o sistema de cultivo foram construidos dois subgrupos: Irrigados e Sequeiros,
englobando todos os materiais que possuem exclusivamente estas formas de cultivo.
Enquanto que os materiais que apresentam sistema de cultivo facultativo, ou seja,
podem. ser cultivados tanto em sistema de sequeiro quanto de irrigado foram

1566



f‘ Anais do V Congresso de Pesquisa, Ensino e Extensdo, Campus Samambaia ~ 06 a 10 de outubro de 2008
UFG “Produgio do conhecimento ¢ transformagéo social”

eliminados destes subgrupos (somente algumas Variedades Tradicionais). Assim foi
formado um subgrupo especial para estes, nomeado de Facultativos. O grupo de
acessos formado quanto a origem foi subdivido de acordo com cada estrato,
analisando além da influéncia da localidade de proveniéncia do material a influéncia do
tipo de cultivo.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados da andlise de variancia apresentaram diferenga altamente
significativa (P<0,01) entre os gendtipos. A quantificacdo das proteinas totais
apresentou uma variacédo de 4,44% a 20,24%, com a média de 10,32% (Tabela 1). O
maior teor protéico foi observado no acesso Wc 0144 (Figuras 1 e 2), oriundo de um
programa de melhoramento da Coldmbia, com tipo de sistema de cultivo irrigado. Em
contraposicdo, o menor valor foi observado no acesso Piojota, uma variedade
tradicional do Brasil cultivada no sistema de cultivo sequeiro.

Nao houve diferenga significativa na comparag¢do da média dos estratos, nem na
média dos grupos de acordo com sistema de cultivo. Deste modo, ndo existe um
padrdo de teor protéico de acordo com a procedéncia do material (variedade tradicional
brasileira, melhorado no Brasil ou melhorado no exterior), ou de acordo com osistema
de cultivo (sequeiro, irrigado ou facultativo). Contudo, foram identificados acessos da
CNAE significativamente superiores em relagdo ao teor protéico, cujos valores séo
maiores que o valor maximo descrito para as cultivares comerciais de arroz (12%).

Este resultado é de extremo interesse para o programa de melhoramento
genético do arroz, que estard desenvolvendo a partir de agora, linhagens elite e
cultivares com maior teor protéico. Os acessos com maior teor protéico estdo sendo
caracterizados por gel SDS-PAGE, para realizar também a analise qualitativa da
proteina de reserva do arroz.

Tabela.1 Médias das proteinas totais dos subgrupos dos acessos da CNAE

GRUPOS MEDIAS % INTERVALO DE MEDIAS% DESVIO PADRAO CV% QM,
Trrigados 10,52 5962 - 20,248 2,12 3,03 0,12
LCB Trrigado 10,58 5962 - 15,921 136 3,16 0,1
LCBs | 1036 4,807 - 15921 136 293 0,09
LCB Sequeiro 10,13 4807 - 13,715 138 2,75 0,08
LCI Irrigado 10,54 5962 - 20,248 1,62 328 0,12
LCIs 1023 4,841 - 20,248 1,53 58 035
LCI Sequeiro 9,93 4,841 - 14446 1,99 403 0,16
Sequeiros 10,13 4442 - 15442 14 35 0,13
Facultativos 1041 5962 - 15,871 133 404 0,18
VTs 1029 4442 - 15871 1,86 47 023
VT Irrigado 1033 5962 - 13,674 13 336 0,12
VT Irrigado e Facultativo 1038 5962 - 15,871 131 642 044
VT Sequeiro 10,18 4442 - 15442 142 4,63 022
VT Sequeiro e Facultativo 1027 4442 - 15871 139 4,58 0,18
VT Sequeiro e Trrigado 10,26 4442 - 15442 1,38, 342 0,12
Agrupamento Total 1031 4442 - 20,247 021 01/03/53 132

*: Significancia pelo teste F, p>0,05 e p>0,01, respectivamente
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Figura. 2: Aparéncia do grio com casca e polido do acesso Wc0144.
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CONCLUSAO

Este trabalho comprovou a existéncia de variabilidade para o teor de proteina de
reserva total do grdo de arroz. Os acessos identificados como superiores para esta
caracteristica ja estdo sendo utilizados pelo programa de melhoramento da Embrapa
Arroz e Feijao para o desenvolvimento de cultivares comerciais de alto valor nutricional,
contribuindo com isto para o aumento da seguranca alimentar brasileira, a qual é
fortemente baseada no consumo de grao de arroz.
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