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Estudo de associação genômica ampla para 
produtividade em arroz sob déficit hídrico
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Estudos de associação genômica ampla (GWAS) analisam variações na 
sequência do DNA em todo o genoma, em um esforço para identificar 
associações a caracteres fenotípicos de interesse. Tecnologias de 
sequenciamento de nova geração (NGS), como a de genotipagem por 
sequenciamento (GBS), têm sido muito utilizadas para identificar e validar um 
grande número de marcadores SNPs, os quais podem ser utilizados em GWAS. 
Esse trabalho objetivou detectar, via GBS, o polimorfismo de marcadores SNPs 
em 283 acessos de arroz de terras altas componentes da CNAE (Coleção 
Nuclear de Arroz da Embrapa) e associá-los à produtividade sob déficit 
hídrico. Após a imputação dos dados brutos, foram contabilizados 445.589 
SNPs distribuídos ao longo dos 12 cromossomos do arroz. Esse conjunto de 
marcadores foi utilizado na genotipagem dos 283 acessos, e integrado aos 
dados fenotípicos derivados do experimento de avaliação de produtividade, 
conduzido no ano de 2011 em Porangatu (GO) em ambiente com e sem 
deficiência hídrica, para possibilitar a análise de GWAS. Com isso foi possível 
identificar 20 SNPs com os menores p-valores relacionados à produtividade 
em cada um dos ambientes avaliados. Em relação ao ambiente sem déficit 
hídrico, foram identificados 13 SNPs ancorados em 10 genes, enquanto que no 
ambiente com déficit hídrico, foram identificados nove SNPs em seis genes. Os 
transcritos desses genes já foram previamente relacionados à produtividade, 
tolerância a estresses abióticos e resistência a doenças, podendo ser avaliados 
para uso efetivo na seleção assistida por marcadores na Embrapa Arroz e 
Feijão. Adicionalmente, esses genes podem ser superexpressos para avaliar 
sua capacidade de aumentar a tolerância à seca, e em caso positivo, gerar 
cultivares comerciais de arroz geneticamente modificadas mais tolerantes a 
esse estresse.
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