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Uma cole¢do nuclear ¢ definida como uma sub-amostra de acessos que representam, com o menor indice de
redundancia possivel, a diversidade genética de uma espécie cultivada. Seu objetivo ¢é facilitar o acesso de usuarios a
uma cole¢ao de menor tamanho que represente a diversidade contida no pos/ génico da cultura, para fins de melho-
ramento e pesquisa. Este trabalho propde um algoritmo que utiliza dados de distancia genética, obtidos a partir de
genotipagem com marcadores moleculares, para selecionar uma colegao nuclear que atenda aos requisitos minimos
de sua definigao. Perfis multi-loco de marcadores microssatélites em acessos de arroz de terras altas (Oryza sativa
spp. japonica) do banco de germoplasma da EMBRAPA foram utilizados. Uma matriz de distancias genéticas (coe-
ficiente Shared Allele Distance) foi utilizada como entrada para as analises do programa COREX, desenvolvido para
este trabalho. Estatisticas descritivas para as colecoes obtidas foram calculadas com o programa PowerMarker 3.25.
A estruturagio da variabilidade genética da colegio foi avaliada com o programa STRUCTURE 2.1. Dois outros
programas — Mstrat ¢ PowerCore — para geragao de cole¢bes nucleares foram utilizados, para fins comparativos.
Avaliou-se 2 maximizagao de variabilidade fenotipica, no campo, para tolerancia a seca, a partir da metodologia de
geragao de colegoes nucleares proposta. Como resultado, foi definido um grupo de amostras contendo 84,3% do
total de alelos na colecio base em 18% do total de acessos. Indices de diversidade génica tiveram um valor médio
de 0,764 e foram significativamente maiores (p < 6,309 x 10~ ; teste /) que a média de 0,667 obtida para a colegio
base. A estimativa média de FS'" diminuiu, havendo uma diferenciagdio moderada entre os grupos inferidos. Houve
aumento significativo da variabilidade fenotipica em uma sub-colecao gerada, demonstrando que a metodologia é
capaz de maximizar, também, diversidade fenotipica. De fato, a colecio aptesentou variabilidade fenotipica quando
avaliada no campo para caracteres morfo-agrondmicos e para tolerancia a seca. Portanto, foi demonstrada a possi-
bilidade de se selecionar uma colecao nuclear baseando-se somente em dados genético-moleculares, para se extrair

uma sub-amostra que reflete a riqueza alélica e fenotipica da cole¢ao base em um tamanho amostral minimo.
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