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1. INTRODUCAO

Com uma producéo total de 715 milhdes de toneladas, em uma area de 160
milhdes de hectares, o0 arroz (Oryza sativa L.) é considerado um dos cereais mais
importantes do mundo e serve como alimento para 3,5 bilhdes de pessoas
(revisado por PANDIT et al. 2017). Culturas associadas a seguranca alimentar
COmo 0 arroz sado mais baratas, e por isso compéem a maior parte da dieta em
paises emergentes (DUBOCK, 2017). No entanto, ndo ha como saber se havera
arroz disponivel para atender a demanda de uma populacdo em constante
crescimento. E a situacdo se agravada ainda mais pelo impacto negativo das
mudancas climaticas sobre a produtividade. Aliado a esse cenario de incerteza
esta a deficiéncia de nutrientes, um problema que ja afeta mais de dois bilhdes de
pessoas nos paises em desenvolvimento (revisado por SWAMY et al. 2016).

Para resolver essa situacdo é necessario que melhoristas de plantas
trabalhem no desenvolvimento de gendtipos de arroz mais produtivos, tolerantes
a estresses ambientais e com melhor qualidade nutricional. Porém, esses
caracteres sado de selecdo complexa, pois sdo controlados por muitos genes,
localizados em locos de caracteres quantitativos (QTLs), e sdo muito
influenciados por fatores ambientais (COLLINS et al. 2018; DU et al. 2013;
HUANG et al. 2014).

O entendimento da base genética/molecular que controla caracteres
guantitativos € pré-requisito para a aplicacdo de abordagens gendmicas para
auxiliar o processo de melhoramento. O mapeamento genético em plantas pode
ser desenvolvido utilizando duas estratégias, o mapeamento de ligacdo e o
mapeamento associativo. O mapeamento de ligacdo depende da recombinacgao
genética durante a construcdo de populacbes de mapeamento, no qual ha uma
resolugdo de mapeamento relativamente baixa e baixo niumero de alelos. Ja o
mapeamento associativo depende dos eventos de recombinacdo genética
historica acumulada durante muitas geracoes, resultando em alta resolugdo de
mapeamento e um grande numero de alelos. Em ambos o0s casos é necessaria a
identificacdo de marcadores moleculares ligados a QTLs (revisado por XU et al.
2017). Marcadores SNPs (single nucleotide polymorphism - polimorfismo de
nucleotideo Unico) estdo entre os marcadores moleculares utilizados em estudos
de mapeamento.

Antes de fazer uma analise de mapeamento associativo € essencial
determinar agrupamento da populacédo (population structure) e a variabilidade
genética dos acessos utilizados, de modo a reduzir erros de associagdo. Assim, 0
objetivo desse estudo foi determinar a variabilidade genética de um painel de
arroz composto por 94 acessos visando avaliar a sua utilizacdo em estudos de
mapeamento associativo.
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2. METODOLOGIA

Um painel com 94 acessos de arroz (Oryza sativa L.) foi utilizado nesse
estudo. Folhas de cada acesso foram submetidas a extracdo de DNA utilizando o
protocolo CTAB (brometo de cetiltrimetilam6énio) (DOYLE; DOYLE 1990). As
amostras de DNA liofilizadas foram enviadas para o Laboratorio de Servicos de
Genotipagem do IRRI (International Rice Research Institute — Instituto
Internacional de Investigacdo do Arroz) — Filipinas. Os 94 acessos de arroz foram
genotipados com 7098 marcadores SNPs utilizando a plataforma de genotipagem
7K Infinium SNP (lllumina®).

Apés andlise de dados usando o programa TASSEL V.5.2.41 (BRADBURY
et al 2007), foram removidos os acessos de arroz com taxa de chamada (call
rates) < 75% (até 25% dos SNPs para aquele acesso ndo apresentavam leitura).
Foram removidos SNPs com leitura em branco (missing data) > 20% (para o SNP
permanecer na analise € necessario que esteja presente em no minimo 80% dos
acessos) e alelos de baixa frequéncia (minor allele frequency), neste caso < 5%
(alelos que s6 apareciam até 5% no painel testado). Apos filtragem, 93 acessos e
4973 SNPs de alta qualidade foram mantidos na analise.

A distancia entre os acessos foi calculada através do método da identidade
por estado (identity by state — IBS), recomendada para estudos de mapeamento
associativo. Uma arvore filogenética foi obtida pelo método da ligacdo média entre
grupos (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean - UPGMA). Ambas
as andlises foram feitas usando o programa TASSEL V.5.2.41. Os dados de
distancia foram convertidos em intensidade de cor, no qual cores mais intensas
representam maiores distancias entre 0S acessos.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Apés calcular a distancia genética de cada acesso em comparacao aos
demais se verificou que dentro do painel estudado h& acessos geneticamente
similares enquanto outros sdo genticamente distantes, com uma distancia média
de 0,31 (Figura 1). Esse perfil genético era previsto, visto que ao selecionar os
acessos de arroz buscou-se representar a base genética utilizada nas diferentes
empresas de melhoramento de arroz da Regido Sul do Brasil, e naturalmente
observou-se que 0s acessos provenientes do mesmo programa de melhoramento
sdo mais similares geneticamente. Esse estreitamento da variabilidade genética
em acessos provenientes do mesmo programa ja havia sido detectado por
RAIMONDI et al. (2014), reforcando os resultados obtidos nesse estudo. Por outro
lado, acessos provenientes de diferentes programas, assim COmo acessos
desenvolvidos em outros paises, que também compdem o painel, foram
geneticamente mais distantes entre si.

A arvore filogenética separou os acessos em dois grupos principais. De
maneira geral, um grupo foi formado por acessos da subespécie japonica e o
outro por acessos da subespécie indica (Figura 2). Porém, acessos japonica
foram encontrados no grupo indica e vice-versa. Esse comportamento pode ser
explicado pela origem desses acessos, que possivelmente sao provenientes do
cruzamento de gendtipos da subespécie indica com genétipos da subespécie
japonica. Dentro dos grupos podem-se observar subgrupos, o que evidencia a
presenca de variabilidade genética entre os acessos de arroz estudados, requisito
basico para analises de mapeamento associativo.
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Figura 1. Distancia genética entre 93 acessos de arroz (Oryza sativa L.). A
distancia genética varia de 0 a 1, sendo 0 os gendtipos mais similares (rosa claro)
e 1 os genotipos mais distantes (rosa escuro), assim o aumento da intensidade da
cor representa um aumento da distancia genética entre os genotipos.

A variabilidade genética observada nesse estudo pode ser utilizada na
identificacdo de alelos superiores que controlam caracteristicas agronémicas e de
qualidade por meio do mapeamento associativo. NO mapeamento associativo
baseado em desequilibrio de ligacédo, associacdes nao aleatérias entre locos e
fenotipo em populacdes naturais sdo muito importantes para entender a base
genética de caracteristicas complexas (NACHIMUTHU et al. 2015).
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Figura 2. Arvore filogenética sem raiz obtida pelo método UPGMA em 93 acessos
de arroz (Oryza sativa L.).

4. CONCLUSOES
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Considerando o padrdo de variabilidade genética dos acessos sugere-se
que o painel de arroz utilizado representa os genaotipos que sdo cultivados na
Regido Sul do Brasil e permite a realizagdo de estudos de associacdo gendmica
ampla para diferentes caracteres de importancia agronémica. Analises do
desequilibrio de ligacdo e do agrupamento da populacéo estdo sendo conduzidas
para complementar os resultados obtidos nesse estudo.
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