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O arroz (Oryza sativa) é um alimento basico para a maioria da populacdo mundial, sendo que um
dos principais desafios dos programas de melhoramento desta cultura é o aumento dos patamares
de produtividade. A necessidade por este aumento ¢ motivada pelo crescimento populacional e
reducdo ou degradacgdo de areas tradicionais de cultivo. Para o desenvolvimento de linhagens e
cultivares que possuam potencial produtivo superior em relacao as atuais, € necessario que sejam
identificados e incorporados alelos superiores em genitores dos programas de melhoramento.
Uma das alternativas para a identificacdo de tal variabilidade genética é a realizacdo de
cruzamentos amplos e a conducdo de analises moleculares em popula¢es segregantes. Uma
estratégia bastante utilizada para o estudo dessas populagdes € a analise de QTL, que envolve a
genotipagem e a fenotipagem de cada individuo da progénie. O objetivo desse trabalho consiste
na analise e filtragem dos dados de marcadores SNPs obtidos pela genotipagem por
sequenciamento (GBS) provinda da populagdo RIL (linhas puras recombinantes) em estudo, com
0 intuito de obter apenas marcadores SNPs polimorficos para uma posterior analise de QTL para
produtividade em arroz. Nesse estudo foram avaliadas 282 RILs (F7) derivadas do cruzamento
inter-subespecifico Epagri 108 (Indica) x Irat 122 (Japbnica). Em experimento conduzido na
Embrapa Arroz e Feijdo, analisaram-se os dias até a floragdo e altura de planta (cm). A média da
floracdo das RILs foi de 97,85 dias ap0s o plantio, este resultado indica médias inferiores a dos
genitores que foram de 99,83 dias apds o plantio. A média para altura de plantas das RILs foi de
113,94 cm, valor superior a media dos genitores, que foi de 99,13 cm. A genotipagem das RILs,
realizada via GBS, identificou 93.795 marcadores SNPs. Quando filtrados considerando-se um
call rate > 70%, frequéncia alélica minima de 5% e eliminados marcadores em desequilibrio de
ligagdo (programa GoldenHelix), foram selecionados 9.330 SNPs polimorficos. Através de uma
analise de coordenadas principais verificou-se que ndo houve formacéo de subgrupos dentro da
populacdo, comprovando que de fato as RILs foram derivadas de cruzamentos e sucessivas
autofecundacdes. Sendo, porém, 25 RILs eliminadas, pois apresentavam uma porcentagem maior
que 30% de dados faltantes dos marcadores SNPs. No momento, estdo sendo estruturados os
dados derivados das avalia¢bes para produtividade e peso de cem grdos, 0s quais também serdo
utilizados para as analises de mapeamento de QTLs. Além da identificacdo de RILs com
desempenho fenotipico superior para produtividade, espera-se identificar marcadores SNPs
associados aos caracteres mensurados, e consequentemente, desenvolver marcadores para
selecdo assistida ou selecdo genébmica para uso do programa de melhoramento genético do arroz
da Embrapa.
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