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INTRODUGAO

Diversas populagbes de arroz vermelho foram identificadas como resistentes a
herbicidas imidazolinonas no RS (MENEZES et al., 2009). Aproximadamente 13% destas
populagdes estudadas apresentaram mutagdes iguais as presentes nas cultivares PUITA
INTA CL e SATOR CL, e mais de 80% apresentaram a mesma mutagéo que a IRGA 422 CL
(ROSO et al., 2010). Estes resultados indicam a ocorréncia de fluxo génico entre cultivares
de arroz resistentes as imidazolinonas e arroz vermelho nas lavouras do RS. Ainda, ap6s
introgredida em arroz vermelho, a resisténcia a herbicidas pode ser distribuida para outras
populagdes por fluxo génico através de eventos de migragdo como sementes contaminadas
e em conjunto com maquinas e implementos. O fluxo génico, também conhecido como
migracao, refere-se ao processo de troca de genes entre populagdes normalmente da
mesma espécie, podendo, porém, ocorrer entre espécies muito proximas filogeneticamente.
A rapida evolugdo da resisténcia de arroz vermelho as imidazolinonas pode ser explicada
ndo somente pelo fluxo génico de pdlen entre plantas resistentes e suscetiveis, mas
também pelo fluxo de sementes de arroz vermelho resistente entre lavouras. A
predominancia de autogamia no género Oryza determina que o fluxo génico seja
comumente restrito, e que ocorra alta diversidade genética entre populagbes
geograficamente ou ecologicamente distantes. Apesar do problema que o arroz vermelho
representa para a cultura do arroz no Brasil, o conhecimento de sua diversidade genética no
Brasil ainda é limitado. Ainda, ndo existem estudos relacionados a estrutura populacional de
arroz vermelho que indiquem os parametros genéticos de migragédo na regido Sul do Brasil.
Entretanto, diversos marcadores moleculares utilizados para o arroz cultivado tem sido
utilizados para caracterizagdo genética do arroz vermelho em varios outros locais (CAO et
al., 2006), e representam uma ferramenta de facil utilizagédo. A determinagdo das praticas de
prevengdo a ocorréncia de arroz vermelho resistente a herbicidas necessita do efetivo
conhecimento da ocorréncia de fluxo génico entre populagdes para que recomendagdes
especificas e efetivas em fungdo da magnitude da ocorréncia de eventos de migracédo e da
diversidade genética de arroz vermelho. O objetivo do trabalho foi caracterizar
geneticamente populagdes de arroz vermelho do RS com suspeita de resisténcia aos
herbicidas imidazolinonas e elucidar aspectos relacionados ao fluxo génico de sementes
entre diferentes locais.

MATERIAIS E METODOS

O experimento foi realizado no Laboratério de Biotecnologia da EMBRAPA Arroz e
Feijao. Foram utilizadas 27 populagbes de arroz vermelho RS coletadas na safra 2009/2010
(Figura 1). Cada populagéo foi composta de 20 paniculas de 20 plantas distintas. As coletas
foram realizadas em lavouras de arroz com suspeita de ocorréncia de arroz vermelho
resistente aos herbicidas imazethapyr e imazapic. As populagdes de arroz vermelho foram
fenotipadas quanto a resisténcia ao herbicida imazethapyr. Foram utilizados 24 marcadores
moleculares SSR organizados em quatro painéis conforme descricdo apresentada em
Borba et al. (2009). As PCRs foram conduzidas em um volume final de 5 pL contendo 3 ng
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de DNA; concentragdes otimizadas de cada par de iniciadores forward e reverse (BORBA et
al., 2009); 2,5 pL de Master Mix (QIAGEN) e 0,5 pL de Qsolution (QIAGEN). Os fragmentos
foram analisados em sequenciador automatico ABI 3100 (Applied Biosystems).
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Figura 1. Origem geografica de 27 populagdes de arroz vermelho coletadas no RS.

Foi estimado para cada populagdo e para cada marcador SSR o nimero médio de
alelos, a heterozigosidade esperada, a heterozigosidade observada e o conteudo de
informacéo polimodrfica (PIC), o coeficiente de endogamia e a matriz de distancias genéticas
de Nei. Foi construida a partir da matriz de distancias genéticas das populagcdes um
dendograma baseado no método UPGMA. Com o objetivo de visualizar a relagdo genética
entre os individuos componentes de cada populagéo, foi obtida a matriz de distancias
genéticas de Nei entre pares de individuos. A partir desta matriz foi realizada a analise de
componentes principais (ACP). Para a determinacdo da correlacdo entre a distancia
genética e a distancia geografica das populagdes de arroz vermelho foi realizado o teste de
Mantel. Os dados foram submetidos a andlise da variancia molecular (AMOVA) pelo
software Arlequin 3.11 (EXCOFFIER et al., 2005). A presenga de estruturacéo entre as 27
populagdes de arroz vermelho foi determinada pelo software STRUCTURE 2.3.3
(PRITCHARD et al., 2000).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados demonstraram que as populagdes de arroz vermelho do RS
apresentam diversidade genética relativamente alta entre os individuos, embora exista
consideravel variagéo entre estas populagdes, na média dos individuos. Neste sentido a
AMOVA indicou que a variagéo genética dos 534 acessos de arroz vermelho avaliados foi
de 26% entre populagbes e de 74% dentro das populagdes (Tabela 1). Assim, o valor de Fsr
obtido pela AMOVA foi de 0,26. Isto indica que a variabilidade genética nas populacdes de
arroz vermelho esta relacionada, sobretudo, a diversidade dentro de cada populagédo em
comparagéo com a variabilidade entre populagdes.

Tabela 1. Andlise de variancia molecular (AMOVA) das 27 populagdes de arroz vermelho baseada na andlise de 24
marcadores SSR e fluxo génico (Nm).

o Graus de Soma de Componentes da  Percentagem  Valor
Fonte da Variagdo Liberdade Quadrados V‘;riéncia de Variagéo P
Entre Populagdes 26 5016,686 8,542 26% 0,001
Dentro de Populagdes 507 12171,576 24,007 74% 0,001
Total 533 17188,262 32,549
Fluxo génico (Nm = [(1/Fs7) - 1]/4) 0,7

De forma geral, em populacdes naturais de espécies autdbgamas é esperada baixa
diversidade genética devido ao alto grau de homozigose. Entretanto, em se tratando de
populacdes advindas de areas de cultivo, como o arroz vermelho, a diversidade dentro das
populagdes pode ser mais elevada. Isso é possivel devido a selegado imposta por praticas
como o rouguing, por exemplo. Isso resulta na selegdo de individuos oriundos de fluxo
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génico com as cultivares que sao fenotipicamente semelhantes as plantas cultivadas (CAO
et al., 2006). Além disso, a transferéncia de alelos de cultivares de arroz para populagdes de
arroz vermelho através do fluxo génico pode aumentar sua diversidade. O fluxo génico entre
lavouras aumenta igualmente a diversidade genética de populagdes (CAO et al., 2006). A
diferenciagdo genética, ilustrada pelo Fsr entre as populagbes de arroz vermelho no

presente estudo é alta. Isto é devido provavelmente ao sistema de fecundagéo

predominante no arroz vermelho que é a autogamia.

O resultado do teste de Mantel indicou que ndo ha correlagao (R?=0,06) entre as
distancias genéticas e as distancias geograficas das populagdes de arroz vermelho. Da
mesma forma, os resultados da ACP indicaram que os individuos foram agrupados em trés
grupos, havendo uma interface entre dois deles com alguns individuos localizados de forma
intermediaria (Figura 1A). As cultivares IRGA 417, IRGA 422 CL e PUITA INTA CL foram
agrupados proximas entre si, enquanto que Sator CL, embora no mesmo grupo, apresentou
certa distdncia das demais. Estes resultados foram semelhantes aos obervados no
dendograma UPGMA (dados nado apresentados). Diversos individuos de uma mesma
populagdo foram alocados em grupos diferentes (Figura 1A). Esses individuos podem ser
originados de introdu¢des de sementes de arroz vermelho contaminantes de arroz cultivado
ou sementes de outras populagbes de arroz vermelho que foram eventualmente

transportadas para os locais das respectivas coletas.

A analise da estrutura das populagdes (K=6) confirmou a ancestralidade comum
entre as cultivares IRGA 417, IRGA 422 CL e PUITA INTA CL ao coloca-las juntas no grupo
K1 (Figura 1C). A maior parte dos individuos de arroz vermelho pertenceu ao grupo K1
(Figura 1B). O agrupamento de populacédo de arroz vermelho suscetivel no mesmo grupo K
das cultivares resistentes a imidazolinonas indica que tais populagdes sofreram fluxo génico
anterior a utilizagdo destas. Esse fluxo génico provavelmente ocorreu a partir da cultivar
IRGA 417, e ndo com as cultivares IRGA 422 CL ou PUITA INTA CL. Em diversos casos
grupos diferentes foram atribuidos a individuos de uma mesma populagao (Figura 1B).
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Figura 1. (1) Analise de componentes principais (ACP) de 27 populagdes de arroz vermelho do RS. A seta indica a posigdo
das cultivares IRGA 417, IRGA 422CL e PUITA INTA CL. (2) Estrutura populacional obtida pela analise STRUCTURE. No
detalhe (3), A, B, C e D representam IRGA 417, IRGA 422CL, PUITA INTA CL e SATOR CL, respectivamente. A
numeragéo das populagdes corresponde aquelas listadas na Tabela 1.
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Isso prova a ocorréncia do fluxo de sementes de arroz vermelho entre lavouras de arroz,
tanto suscetiveis como resistentes as imidazolinonas. Além disso, as populagdes
suscetiveis encontradas neste estudo s&o geneticamente distintas das populagbes
resistentes.

O método utilizado no presente estudo foi mais informativo que os utilizados
anteriormente no Brasil, sobretudo em se tratando da resisténcia de arroz vermelho aos
herbicidas imidazolinonas. As populagdes de arroz vermelho no Pais foram caracterizadas
bioquimica e geneticamente (MALONE et al., 2007) e morfologicamente (SCHWANKE et al.,
2008). No presente estudo, foram utilizada amostra de maior tamanho e marcadores mais
informativos. Por outro lado, métodos semelhantes aos empregados no presente trabalho
foram utilizados em populagdes de arroz vermelho de outros locais do mundo (CAO et al.,
2006; GEALY etal., 2009; SHIVRAIN etal., 2010). Entretanto, estes trabalhos né&o
compararam geneticamente cultivares de arroz resistente a herbicidas com populagdes de
arroz vermelho a fim de estudar a relagdo entre estas como apresentado no presente
estudo. Os resultados do presente estudo indicam, por exemplo, baixa diversidade genética,
como resultado de baixa ocorréncia de migracao de sementes nas populagées 5, 6, 10, 16 e
27 (Figura 1c). Ainda, observa-se que na populagédo 27 dois individuos apresentam alta
variabilidade genética em relagdo aos demais integrantes da populagédo. Estes individuos
possivelmente representam contaminantes de sementes que foram introduzidos
recentemente na populagéo (Figura 1c).

CONCLUSOES

Os resultados observados confirmam a ocorréncia da origem da resisténcia a
herbicidas em arroz vermelho devida, sobretudo ao fluxo génico de sementes e pélen. No
entanto, populagdes geneticamente isoladas também foram identificadas. O sistema de
anadlise da estrutura de populagdes utilizados neste estudo possibilita a identificagdo do
isolamento genético e da intensidade de fluxo génico em populagées de arroz vermelho
como ferramenta para o diagnostico especifico de populagdes que apresentaram aporte de
sementes contaminadas de arroz vermelho, e também para o diagnéstico regional da maior
importancia do fluxo génico em detrimento de processos independentes em relacdo a
origem da resisténcia a herbicidas em arroz vermelho.
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