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INTRODUCAO

O cultivo de arroz (Oryza sativa L.) ocupa 11% das terras agricolas e responde por
21% das calorias ingeridas no mundo. A adocao de cultivares de alto rendimento, assim
como o uso intensivo de insumos agricolas e investimentos em irrigacao sao
responsaveis pelo aumento constante do rendimento do arroz desde a Revolugao
Verde. No entanto, projecdoes demonstram que o consumo global de arroz vai
aumentar de 480 milhoes de toneladas em 2014 para quase 550 milhdes de toneladas
em 2030 devido ao aumento da populacao e do crescimento economico em paises em
desenvolvimento. Para que essa demanda possa ser alcancada, alguns fatores devem
ser considerados. Primeiro, em algumas regides produtoras de arroz, o aumento do
rendimento desacelerou até atingir um platé. Segundo, o cultivo causa impacto
negativo no ambiente devido ao uso intensivo de agua, fertilizantes e pesticidas, além
do potencial aumento na emissao de gases de efeito estufa. Adicionalmente, o custo
de producdao é bastante elevado (YUAN et al. 2021). Terceiro, as alteracdes na
frequéncia e intensidade das precipitacoes e o aumento da temperatura, ocasionados
pelas mudancas climaticas, podem causar a reducao do rendimento do arroz em
muitas regioes do mundo (KHAIRULBAHRI et al. 2021). O aumento da temperatura
também tem impacto sobre plantas daninhas, insetos praga e doencas (SKENDZIC et al.
2021).

Para enfrentar os desafios globais que afetam a seguranca alimentar, a
sustentabilidade e a adaptacdao as mudancas climaticas, os melhoristas de plantas
usam a variabilidade genética disponivel para desenvolver cultivares superiores. A
variacao genética, mesmo entre gendtipos da mesma espécie, € consequéncia do
genoma ser dinamico e labil evolutivamente, resultando em mudancas genéticas e
epigenéticas. A variabilidade genética pode ser identificada através de analises na
sequéncia de DNA de individuos, e a sua incorporacao a partir de varias fontes
condiciona o sucesso do melhoramento de plantas (SWARUP et al. 2020). Estudos de
variabilidade genética sao fundamentais para direcionar programas de melhoramento e
estratégias de selecao, assim como, estabelecer estratégias adequadas de conservacao
e gestao de germoplasma (ALHUSAIN e HAFEZ 2018).

Diferentes estudos para estimar a variabilidade genética usando marcadores
moleculares ja foram conduzidos em arroz. No entanto, com acessos utilizados no
Brasil poucos estudos sao reportados, como o de Venske et al. (2019), o qual utilizou
marcadores SNPs (polimorfismo de nucleotideo Unico, do inglés single nucleotide
polymorphisms) em 94 acessos. Nesse sentido, o objetivo deste estudo foi ampliar a
colecao de acessos genotipada por Venske et al. (2019) e reanalisar a variabilidade
genética. Para isso foram adicionados mais 94 acessos de arroz utilizados no Brasil.
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MATERIAL E METODOS

Neste estudo foi analisada uma colecao com 188 acessos de arroz (Oryza sativa
L.) utilizados no Brasil, genotipados em duas etapas. Em ambas, o DNA foi extraido de
folhas de plantulas, usando o protocolo CTAB (brometo de hexadeciltrimetilamonio)
(DOYLE e DOYLE 1990). A quantidade, a qualidade e a integridade do DNA foi
verificada em espectrofotometro (NanoVue™ Plus Spectrophotometer) e eletroforese
em gel de agarose. Posteriormente, as amostras foram enviadas para o Laboratério de
Servicos de Genotipagem do Instituto Internacional de Investigacao do Arroz (IRRI), nas
Filipinas. A genotipagem foi feita com 7098 marcadores SNP, utilizando a plataforma 7K
Infinium SNP (Illumina®) (THOMSON et al. 2017).

Os dados obtidos foram submetidos a filtragem usando o programa TASSEL V.
5.2.41 (BRADBURY et al. 2007). Foram mantidos acessos que apresentavam leitura para
no minimo 80% dos SNPs (missing date < 20%). Permaneceram na analise marcadores
SNPs que estavam presentes em no minimo 80% dos acessos (missing data < 20%) e com
frequéncia alélica maior que 5% (minor allele frequency > 5%) e menor que 95% (major
alelle frequency < 95%). Apos o procedimento de filtragem, os dados foram submetidos
a analise de componentes principais (PCA) utilizando o programa R (R CORE TEAM
2020).

RESULTADOS E DISCUSSAO
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Apos a filtragem foram mantidos os 188 acessos de arroz e 5187 marcadores SNPs.
Os dados foram submetidos a analise de componentes principais, e os dois primeiros
componentes explicaram 54% da variacdo. Quando o primeiro componente é
considerado, verifica-se que os acessos foram divididos em dois grupos principais. De
maneira geral, a maioria dos acessos do tipo japonica foi alocada em um grupo,
enquanto que a maior parte dos genétipos do tipo indica se localiza no outro grupo
(Figura 1). Essa tendéncia de agrupamento em relacdo a subespécie € similar ao
encontrado por Venske et al. (2019), que analisaram metade dos acessos dessa
colecao.
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Figura 1. Analise de componentes principais de 5187 marcadores SNPs em 188 genotipos de arroz. O
componente 1 (PC1) explica 50% da variacao, e o componente 2 (PC2) explica 4%. Genoétipos em verde e

vermelho pertencem as subespécies indica e japonica, respectivamente.

Geralmente o cruzamento entre gendtipos das subespécies indica e japonica
resulta em hibridos estéreis. No entanto, alguns genitores apresentam maior
compatibilidade, e podem resultar em progénies superiores (TORRES e GERALDI, 2007).
Por isso, sugere-se que acessos do tipo indica e japonica alocados no mesmo grupo
(Figura 1) apresentem em sua genealogia genitores de ambas subespécies.

Varios acessos da subespécie indica ficaram muito proximos, apontando para
ocorréncia de variabilidade genética estreita entre os genotipos. Esse estreitamento
da variabilidade pode ser explicado pelo fato que a maioria das cultivares utilizadas no
Brasil sao da subespécie indica (STRECK et al. 2018), e devido a preferéncia dos
consumidores, os programas de melhoramento utilizam genitores com caracteristicas
semelhantes, e aplicam forte pressao de selecao para fenoétipos especificos, como grao
longo, fino e com alto teor de amilose. Por outro lado, os acessos da subespécie
japonica estao bastante dispersos no grafico, indicando maior variabilidade genética
dentro dessa subespécie.

Os acessos nao foram agrupados quanto ao sistema de cultivo, visto que ambos os
grupos apresentam genotipos de sequeiro e irrigado. Ainda, os gendétipos estrangeiros
ficaram proximos dos gendtipos brasileiros.

CONCLUSAO
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Na colecao estudada os acessos de arroz tendem a se agrupar de acordo com a
subespécie, e de maneira geral os acessos da subespécie indica apresentam base
genética estreita.
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