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INTRODUCAO: A producdo do arroz duplicou entre 1966 e 1990, e uma das
razoes foi 0 lancamento de cultivares altamente produtivas. Contudo, o uso de
gendtipos elite nos programas de melhoramento reduziu a variabilidade genética
disponivel para a selecdo. Estareducdo da variabilidade genética tem sido apontada
como a principal causa do plat6é de produtividade al cangado em muitos paises, em
adicdo a0 aumento da suscetibilidade a doencas e insetos. A estagnacéo da
produtividade ocorre juntamente com um cenério futuro que inclui o0 aumento da
populacdo, a reducdo da &rea agricultavel devido a degradacdo dos recursos
naturais e o aumento da urbanizagio. E necessario, portanto, ampliar a base
genética de linhagens de arroz que possuam maior produtividade e estabilidade da
producdo, a qual permitird o surgimento de novas combinagdes a élicas favoraveis,
obtidas a partir da selecéo genética em programas de melhoramento. Um dos
métodos de melhoramento populacional que possibilita, de modo sistematico, a
geracdo e selecdo destas combinagdes favoraveis, é a selegdo recorrente, descrita
por Hull (1945), como o intercruzamento e re-selecdo das melhores familias,
geracdo apos geracdo, melhorando a média populaciona e produzindo linhagens
melhoradas com base genética ampla. O programa de selegdo recorrente em arroz
no Brasil iniciou em 1990, com a formagdo da populacdo CNA-IRAT 4, obtida a
partir do intercruzamento de 10 gendtipos de arroz, dentre eles a cultivar IR-36,
portadora do gene da macho-esterilidade, o qual permite a recombinagdo a campo,
sem a necessidade de cruzamentos manuais. SCS BRS 113 - Tio Taka, a primeira
cultivar de arroz lancada a nivel mundial oriunda de um programa de selecdo
recorrente, foi extraida do Ciclo 2 de recombinacdo da CNA-IRAT 4. O objetivo
do presente trabalho foi caracterizar por marcadores SSR (Simple Sequence
Repeats) os genitores e amostra dos individuos do Ciclo 1 e Ciclo 5, com a
finalidade de determinar o nivel de variabilidade genética presente nos diferentes
ciclos dapopulacéo CNA-IRAT 4.

MATERIAL E METODOS: Neste estudo foram avaliados os 10 genitores que
originaram a populagdo CNA-IRAT 4 (BG 90-2, CNA 7, CNA 3815, CNA 3848,
CNA 3887, Colémbia 1, Eloni, Nanicdo, UPR 103 e IR-36), 96 individuos do Ciclo
1 e 96 individuos do Ciclo 5 desta mesma populacdo. Foram utilizados 14
marcadores SSR para a caracterizacdo dos gendtipos, escolhidos com base no seu
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ato contetdo informativo, bom padr&o de resolugdo em gel de acrilamida, e por
representarem os 12 grupos cromossomos do arroz (Tabela 1). A eletroforese dos
produtos de amplificacdo dos marcadores SSR foi realizada em géis de acrilamida
desnaturante 6% coradas com nitrato de prata. Foram estimados o nimero de
alelos, PIC (Polymorphism Information Content) e alelos privados peo programa
GDA. A distribuicdo espacial dos genétipos avaliados foi obtida com a analise
fatorial de correspondéncia utilizando o programa Genetix.

RESULTADOS E DISCUSSAO: A andise dos 10 genitores com 14 marcadores
SSR identificou em média 5 alelos por loco, variando de 3 alelos (RM223 e 4653)
a8 aelos (OG17); e PIC médio de 0,69, variando de 0,36 (RM223) a 0,91 (OG17)
(Tabela 1). No Ciclo 1 foram encontrados em média 4,43 adelos por loco e PIC
meédio= 0,57, e no Ciclo 5, foram identificados 4,71 aelos por loco e PIC médio=
0,54.

Tabela 1: NUmero de Alelos e valores de PIC por loco para os genitores e cada
ciclo de Selecéo Recorrente da populagdo CNA IRAT-4. Valores entre parénteses:
NUmero de alelos ausentes nos genitores e presentes nos Ciclos 1 e 5.

SSR NUmero de Alelos PIC (1-2p?)
Genitores | Ciclo1 | Ciclo5 | Genitores | Ciclo1 | Cido5
OG7 4 2 3 0,51 0,38 0,35
0G17 8 6(2) 4(1) 0,91 0,64 0,43
0G61 6 4 8(4) 0,86 0,58 0,56
0G106 6 6 (2) 5 0,80 0,68 0,77
RM9 5 5(1) 6 (3) 0,78 0,59 0,71
RM11 5 4 (1) 5(2) 0,63 0,50 0,56
RM 38 4 2 5(2) 0,50 0,15 0,25
RM 207 6 8 (3) 7 (4) 0,74 0,70 0,80
RM223 3 3 3 0,36 0,43 0,30
RM 224 6 7(2) 7(2) 0,84 0,80 0,73
RM 229 4 3 2 0,74 0,57 0,35
RM 257 5 4(2) 6 (4) 0,72 0,73 0,74
4653 3 5 (4) 3(2) 0,61 0,70 0,54
RM 247 5 3 2 0,72 0,51 0,47
Totd 70 62 66 - - -
MEDIA 5 443 471 0,69 0,57 0,54

Observa-se que o0 numero médio de aelos por 1oco sofreu pouca ateragéo entre os
genitores, individuos do Ciclo 1 e individuos do Ciclo 5. Contudo, este resultado
deveu-se & ndo deteccdo de aedos que estavam presentes nos pais mas nao
apareciam nos 96 individuos dos Ciclos 1 e 5, e ao surgimento de alelos que ndo
foram detectados nos genitores, e que foram detectados nos individuos dos Ciclos 1
e 5. Dos 70 alelos totais detectados nos genitores, 45 aelos (64%) permaneceram



no Ciclo 1 e 42 (60%) permaneceram no Ciclo 5. Ao todo foram observados 62
alelos no Ciclo 1, sendo 17 destes néo identificados nos genitores. No Ciclo 5
detectou-se um total de 66 alelos, sendo 24 aelos destes ndo identificados nos
genitores. Os locos RM223, RM229 e RM247 ndo apresentaram alelos ausentes
nos genitores em ambos os ciclos. O loco 4653 no Ciclo 1 apresentou 4 alelos
ausentes nos genitores, de um total de 5. Para o Ciclo 5 este nimero foi de 2 alelos
ausentes paraum total de 3 alelos (Tabela 1).

Os aelos ausentes nos genitores e presentes nos Ciclos 1 e 5 surgiram devido a
utilizagdo do gene da macho-esterilidade para a recombinac@o entre genétipos, o
qual possihilita que ocorra a fecundacdo por pdlen oriundo de outros gendtipos
plantados em éreas adjacentes a populacdo CNA-IRAT 4. Também foi observado o
aparecimento de 4 alelos dos genitores que ndo estavam presentes no Ciclo 1 mas
gue reapareceram no Ciclo 5, o que equivale a apenas 5,71% dos aeos dos
genitores, e indica que a amostragem de 96 individuos por ciclo de selecdo
recorrente € adequada para inferir a variagdo na freqléncia alélica entre os
diferentes ciclos.

O PIC médio teve comportamento diferente da média de aelos, pois a partir dos
genitores, os valores foram decrescentes até o Ciclo 5. Para trés marcadores SSR
(RM223, 4653 e RM257), o PIC do Ciclo 1 foi superior ao PIC dos genitores. No
Ciclo 5, 0 PIC dos marcadores RM223 e 4653 voltou ao nivel dos genitores sendo
gue o marcador RM 257 apresentou PIC ligeiramente superior ao dos genitores. O
PIC do RM207 no Ciclo 5 foi superior em relacdo aos genitores e ao Ciclo 1.
Considerando o conjunto de marcadores, os valores de PIC ficaram praticamente
inaterados entre os Ciclos 1 e 5 (Tabela 1).

A Andlise Fatoria de Correspondéncia apresentou 0 grupo de genitores bem
distribuidos espacialmente. BG 90-2, CNA3815 e CNA3848 estiveram proximos
entre si e proximos dos individuos dos Ciclos 1 e 5, indicando uma tendéncia de
viés em relacdo a estes genitores, causado provavel mente pela maior capacidade de
combinacdo destes genitores em relacdo aos demais genitores (Figura 1). Os
individuos do Ciclo 1 formaram um grupo distinto dos individuos do Ciclo 5, os
guais apresentaram maior dispersdo espacial que agueles do Ciclo 1, justamente 0
contrario do que era esperado. A reducdo da variabilidade genética em populactes
de selecdo recorrente € esperada porque uma vez que sao selecionados, apds cada
ciclo de recombinacdo, os gendétipos que possuem as melhores combinages de
alelos, este € um processo que envolve a perda ou reducéo da freqiéncia de alelos
desfavoraveis. Em contrapartida, espera-se que hagja um conseqiiente aumento do
valor fenotipico das caracteristicas agrondmicas apds a selecdo genética em cada
ciclo. Apesar da maioria dos marcadores SSR n&o estarem associados a genes, e
com isto serem considerados neutros, existe a probabilidade de estarem ligados a
genes responsaveis pela caracteristica sob selecdo. Este € um caso bastante
frequente em espécies autdgamas, como o arroz, onde existe forte desequilibrio de
ligacdo (Ford-Lloyd et al. 1997). Contudo, a maior dispersdo observada nos
individuos do Ciclo 5 foi devida provavelmente a dois fatores. o efeito da
recombinacdo dos alelos, que aumenta a medida que avangam os ciclos de selegdo
recorrente, e a adicdo de 24 al el os ausentes nos genitores.
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Figura 1. Distribuicdo espacial da variabilidade genética dos genitores (amarelo) e

individuos dos Ciclos 1 (branco) e 5 (azul) da populagéo de Selecdo Recorrente CNA-IRAT
4.

CONCLUSOES: Apenas um ciclo de recombinacdo e selecdo garantiu o
surgimento de gendtipos distintos da maioria dos genitores, e ap6s cinco ciclos de
recombinacdo e selecdo, os individuos apresentaram maior distancia genética entre
s, provavelmente devido as sucessivas recombinagBes e ao acumulo de aelos
ausentes nos genitores, oriundos de fertilizagdo por gendtipos de arroz plantados
em areas adjacentes a populacéo CNA-IRAT 4.
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