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Introducgao

O arroz (Oryza sativa L.) é um dos cereais mais consumidos do mundo e exerce papel
central na seguranca alimentar global, especialmente em paises da Asia, Africa e América Latina
(NAEEM et al., 2024). No Brasil, cerca de 95% da populagdo consome arroz, o qual representa
18% das calorias e 12,5% das proteinas ingeridas na dieta (OLIVEIRA, 2021). Mais da metade
da populacéo brasileira consome arroz diariamente, o que faz do pais o maior consumidor fora
da Asia (PEREIRA et al., 2020). Com o aumento da preocupacdo com salde e bem-estar
relacionados a alimentagao, cresce a exigéncia por parte dos consumidores quanto a qualidade
do grao de arroz (ALAM et al., 2024)

A qualidade do arroz envolve fatores como aparéncia, aroma, textura, valor nutricional e
comportamento no cozimento (HORI; SUN, 2022). Entre os tipos consumidos estdo o polido, o
parboilizado e o integral, sendo este ultimo o que mantém maior quantidade de nutrientes
(KALITA; GOHAIN; HAZARIKA, 2021). O arroz integral preserva o farelo e o germe, oferecendo
fibras, vitaminas, minerais e compostos bioativos relevantes para a saude (SULTANA,;
FARUQUE; ISLAM, 2022). Essa composi¢ao nutricional faz do arroz integral uma alternativa
valorizada por consumidores que buscam alimentos funcionais e mais nutritivos (WU et al.,
2023).

A qualidade do grdo é uma caracteristica complexa, controlada por multiplos genes e
influenciada pelo ambiente (CHENG et al., 2022). Por isso, a analise da composig¢ado centesimal
em diferentes genotipos € essencial nos programas de melhoramento voltados a qualidade
nutricional (DAS; ADAK; MAJUMDER, 2020), visando a caracterizagdo da variabilidade genética
(BEGNA; TERESSA, 2023). A variabilidade genética disponivel € um recurso estratégico para o
desenvolvimento de cultivares com desempenho agronémico e valor nutricional superiores
(ALAM. et al., 2024). Contudo, a pressao seletiva por produtividade tem reduzido essa base
genética, exigindo esforgos para sua conservagao e uso sustentavel (DA SILVA et al., 2025).

Diante desse contexto, o presente estudo teve como objetivo avaliar a composigao
centesimal de gréos integrais de diferentes cultivares de arroz utilizadas no Brasil, buscando
caracterizar a variabilidade genética para esse atributo. Os dados obtidos fornecem subsidios
para programas de melhoramento com foco em qualidade nutricional e diversificacdo de
cultivares. Além disso, contribuem para valorizar genétipos com potencial para atender as
demandas de um mercado consumidor cada vez mais exigente.

Material e Métodos
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Nesse estudo foram avaliados 100 gendtipos de arroz utilizados no Brasil. O cultivo foi
realizado no campo da Estacado Experimental Terras Baixas da Embrapa Clima Temperado, em
Capao do Ledao, Rio Grande do Sul, durante a safra 2021/2022, conforme descrito por Chagas
et al., (2025). Foi utilizado delineamento de blocos ao acaso, com trés repeticbes. O manejo foi
feito segundo as recomendacgbes técnicas da Sociedade Sul-Brasileira de Arroz Irrigado
(SOSBAI, 2018). Apos a colheita as paniculas foram acondicionadas em estufa de ar forgcado a
+70 °C até que os graos atingissem massa constante e umidade adequada para armazenamento.
Apoés a secagem realizou-se a debulha manual das paniculas, e os graos foram armazenados
em camara fria a 15 °C até o momento da analise.

Os graos foram submetidos ao descasque utilizando um engenho de provas modelo PAZ-
1-DTA Testing Rice Mill (ZACCARIA, 2025). Em seguida, 50 g de graos descascados de cada
gendotipo foram analisados em triplicata para quantificacdo da composi¢cao centesimal. Foi feita
avaliacao de proteinas, fibras brutas, lipideos, umidade, cinzas e amido. As determinagdes foram
realizadas com o equipamento NIRS modelo DS2500, que opera por espectroscopia no
infravermelho préximo, com varredura no comprimento de onda entre 400 e 2500 nm (FOSS,
2024).

Os dados obtidos foram submetidos a analise de normalidade dos residuos e
posteriormente a analise de variancia, com nivel de significancia p < 0,05. A analise estatistica
foi realizada utilizando o software R (R CORE TEAM, 2020). Em seguida, foi calculada a distancia
Euclidiana entre os gendtipos. Posteriormente, foi realizado o agrupamento dos genétipos pelo
método UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Averages) (SOKAL &
MICHENER, 1902).

O numero ideal de grupos foi definido pelo critério de Mojena (1977), conforme a férmula:
Pontodecorte= pu+k+ o

em que J representa a média da populagao, o o desvio padrao e k € a constante 1,25.
As analises foram conduzidas com auxilio dos softwares Orange (DEMSAR et al., 2013)
e Genes (CRUZ, 2016).

Resultados e Discussao

A andlise de agrupamento pelo método UPGMA, baseada na distancia Euclidiana,
identificou oito grupos de gendtipos, revelando a presencga de variabilidade genética para
composicao centesimal na colegéo estudada (Figura 1). Os grupos C1, C2 e C3 foram ocupados
por um gendtipo cada, respectivamente I-geo-tse (taiwanese), IAC 600 (arroz preto) e SCS Ruby
(arroz vermelho). O grupo C4 foi composto por BRS A 901, BRS A 902 e Arroz da Terra, enquanto
no grupo C5 estao BRS AG, IAC 301 e Tetep, sendo o ultimo de origem vietnamita. O grupo C6
abriga os gendtipos Cachinho, BRS A 702 CL e IAC 202, todos brasileiros. A maioria dos
gendtipos (83%) ficou no grupo C7. Por fim, o grupo C8, com 5% dos acessos, incluiu IRGA 418,
IRGA 417, BRS Atalanta, BRS Agrisul e SCS 124 Sardo.

A separacgao isolada dos gendtipos I-geo-tse, IAC 600 e SCS Ruby sugere perfis
centesimais distintos, possivelmente influenciados por variantes genéticas, associadas ao
acumulo de fibras, lipidios, catequinas, flavonoides e antioxidantes (BROTMAN et al., 2021).
Esses compostos sdo geralmente encontrados em acessos pigmentados e menos comuns
(CHEN et al., 2022), o que reforga a ligagao entre variabilidade genética e qualidade nutricional
diferenciada tal como reportado por Mbanjo et al., (2019). Esse comportamento indica que
componentes genéticos especificos influenciam diretamente a composigdo dos graos
(BROTMAN et al., 2021).

Os grupos formados por Arroz da Terra, BRS A 901 e BRS A 902 (grupo C4), Tetep, BRS
AG e IAC 301 (grupo C5), BRS AG, IAC 301 e Tetep (C5), Cachinho, BRS A 702 CL e IAC 202
(C6) aponta para um padrao nutricional variado entre os gendétipos de cada grupo. A variagao
nos teores de proteinas, lipidios e minerais nesses genotipos é decorrente da agcao de multiplos
genes com efeito aditivo, como sugerido por Goffman; Pinson; Bergman, (2003). Conforme
demonstrado por Pasion et al., (2022), cerca de 109 genes candidatos explicam entre 5% e 20%
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da variacao fenotipica em micronutrientes, e até 40% quando considerados em conjunto. O
entendimento da variabilidade genética presente nessa colegao revela o potencial para aprimorar
a qualidade nutricional do arroz.

O maior numero de gendtipos no grupo C7 indica similaridade genética entre esses
acessos, possivelmente ligada a selecdo de caracteristicas relacionadas ao rendimento, em
detrimento de atributos nutricionais. Além disso, a preferéncia por genitores com os mesmos
padrées também pode contribuir para a similaridade das caracteristicas centesimais entre esses
gendtipos. Em contraste, os gendétipos alocados nos grupos menores tendem a apresentar
composi¢des centesimais diferenciadas entre esses grupos, o que indica perfis genéticos mais
diversos. Estudos como de Akshay et al., (2022) e Fatema et al., (2011) revelaram elevada
herdabilidade para tragcos como teor de proteinas, ferro, zinco e amido, o que refor¢a a relevancia
de estudos de variabilidade genética para composi¢do do grao (HEUBERGER et al., 2010). A
presente pesquisa evidencia a necessidade de ampliacdo da variabilidade genética em
programas de melhoramento com foco na qualidade do grao, permitindo a sele¢ao de gendtipos
superiores e a otimizag&o de caracteristicas nutricionais e tecnoldgicas.

Figura 1 - Agrupamento de genétipos de arroz pelo método UPGMA, a partir de distéancia Euclidiana, com base na composigédo centesimal do gréo.

Conclusoes

Os resultados deste estudo revelam presenga de variabilidade genética quanto a
composicao centesimal de graos de arroz, o que pode ser empregado para proporcionar maior
diversidade no mercado, ampliando as opg¢des disponiveis para os consumidores, conforme suas
exigéncias e preferéncias. Além disso, essa variabilidade representa uma fonte valiosa para
programas de melhoramento, permitindo o desenvolvimento de cultivares que combinem
atributos agrondmicos de interesse, como produtividade e qualidade do grao, especialmente sua
composig¢ao centesimal. Estudos complementares estdo sendo conduzidos com o mesmo
germoplasma, abordando outros aspectos de qualidade, incluindo caracteristicas relacionadas a
culinaria e ao consumo, visando aprimorar ainda mais o potencial nutricional e tecnoldgico
desses gendtipos.
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