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No inicio do século XX o Russo Nikolai Vavilov chamou a atencdo de
pesquisadores do mundo inteiro para a necessidade de conhecer, coletar e
conservar os recursos genéticos vegetais para uso no presente e futuro pela
humanidade. Os conceitos fundamentais de centros de origem e de diversidade de
espécies vegetais por ele desenvolvidos influenciaram sobre maneira as equipes
de pesquisadores de diversos paises que se organizaram no sentido de
estabelecer colegbes de germoplasmas das principais espécies de importancia
econdmica.

No Brasil, a Embrapa em parceria com varias instituicoes de pesquisa, vem
desenvolvendo desde 1973 um importante trabalho de coleta e preservacao do
nosso recurso genético. Considerado o Pais de maior riqueza total de espécies em
termos mundiais, o que abrange entre 15 a 20% de todas as espécies do planeta,
o Brasil tem uma enorme responsabilidade com a protecdo e defesa desse legado,
tanto para as geragdes presentes como futuras. Nesse sentido, o primeiro grande
desafio é conservar esse patrimonio genético, grande parte ainda desconhecido. O
segundo € mapea-lo e conhecé-lo, o que € de fundamental importancia para a
nossa seguranga alimentar. O terceiro, € utiliza-lo de maneira racional no
melhoramento genético (Coradin, 2006). Apesar desta diversidade nativa, uma
significativa parte das nossas atividades econdmicas depende de espécies
exoéticas. Nossa agricultura, por exemplo, esta baseada nos recursos genéticos da
cana-de-agucar prov.eniente da Nova Guiné, do café da Etiopia, do arroz da Asia,
da soja e da laranja da China, do cacau da América Central e México e do trigo da
Asia Menor, entre outras (CORADIN, 2006). E, portanto, de fundamental



Curso Intemacional de Pré-melhoramento de Plantas

importancia, que o pais estimule a criacdo de programas de pesquisa e
intensifique, com a participagcdo dos diversos setores da sociedade, a geracdo de
conhecimentos que favoregam as agdes de conservacgao e utiliZacdo das espécies
silvestres.

No Brasil ocorrem quatro espécies silvestres do género Oryza: O. afta—é
alotetraploide (2n = 48 cromossomos) e possui genoma CCDD. Tem ampla
distribuigdo, incluindo a parte oriental da Bacia Amazodnica, a Mata Atlantica, e as
regides Sudeste e Centro-Oeste do Brasil; O. grandiglumis — € alotetrapléide (2n =
48 cromossomos) e possui genoma CCDD. Tem distribuicdo restrita a parte
ocidental da regido Amazodnica, até a cidade de Caceres, no Mato Grosso; O.
latifolia - é alotetraploide (2n = 48 cromossomos) e possui genoma CCDD. A suz
distribuigao esta restrita a bacia do Rio Paraguai, no Pantanal Matogrossense; e O.
glumaepatula — é diploide (2n = 24 cromossomos) € possui genoma AA,
semelhante ao da espécie cultivada O. sativa. Esta espécie apresenta ampla
distribuicdo geografica, sendo encontrada nas areas de varzea de trés dos
principais biomas brasileiros: Amazoénia, Pantanal e Cerrado. Até o presente
momento, foram realizadas seis expedicdes para coleta e mapeamento das
espécies silvestres de arroz no Brasil, abrangendo os biomas: 1. Amazénia:
Estado do Amazonas, com coletas na bacia do Rio Negro (1992) e na bacia do Rio
Solimdes (1993); Estado do Tocantins, nas areas de varzea (2001); e Estado de
Roraima (2005) — 2. Pantanal: Estado do Mato Grosso do Sul, no Pantanal
Matogrossense (1993 e 2002) — 3. Cerrado: Estado de Goias, em areas de varzea
(2001). A realizacao dessas expedicdes resultou na organizacao de um acervo de
173 acessos de espécies silvestres do género Oryza, sendo: 107 de O.
glumaepatula, 40 de O. grandiglumis, 14 de O. latifolia e 12 de O. alta (RANGEL et
al., 2006).

Os programas de melhoramento genético de plantas, de maneira geral, foram
estabelecidos com base em um pequeno grupo de amostras varietais, resultando
em uma estreita base genética e, por conseguinte, limitada diversidade alélica. Isto
tem levado a uma diminuicdo nos ganhos genéticos por selecdo principaimente
para produtividade de grdos em gramineas e outras espécies. Dados do programa
de melhoramento de arroz irrigado conduzido no Brasil mostram, por exemplo, que
os ganhos genéticos para produtividade de graos tem sido inferiores a 1% ao ano
(Breseghello et al., 1999; Rangel et al., 2000). De acordo com Rangel et al. (1996),
apenas dez ancestrais contribuem com 68% do conjunto génico das variedades
brasileiras de arroz irrigado. Tal situagé@o de alta uniformidade genética pode trazer
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sérias consequéncias a producao brasileira de arroz. Existem varias razées para
estagnacao e declinio dos percentuais de ganho de produtividade, mas nao ha
divida de que o componente genético devido a limitagcdo de variabilidade nos
programas de melhoramento deve ser levado em consideracdo (FERREIRA &
RANGEL, 2006).

As espécies silvestres de arroz vem sendo utilizadas nos programas de
melhoramento genético tanto para a ampliacdo da base genética das populacdes
quanto para a transferéncia de caracteristicas especificas para as variedades
cultivadas. O uso deste germoplasma muitas vezes ¢€ dificultado devido os
cruzamentos com o arroz cultivado produzirem hibridos com varios niveis de
esterilidade, além de as progénies apresentarem uma série de caracteristicas
indesejaveis. Uma das altemativas para explorar esta variabilidade € a
implementacao, em programas de melhoramento genético com mandatos amplos
e trabalhando com uma série de prioridades, da etapa de pré-melhoramento, que
nada mais é que o desenvolvimento de populacdes ou linhagens, através de
cruzamentos e retrocruzamentos do germoplasma exético com linhagens
melhoradas. O objetivo é transferir genes Uteis para um ambiente genético onde
podem ser utilizados mais facilmente pelos melhoristas. Todo este processo pode
ser mais eficiente ainda se for monitorado por marcadores moleculares e mapas
genéticos, que tem como principais vantagens a capacidade de gerar uma maior
quantidade de dados e monitorar com eficiéncia os caracteres que estao sendo
transferidos (RANGEL et al., 2005).

Das espécies silvestres de arroz que ocomrem no Brasil, a Oryza glumaepatula por
ser autdgama, diploide e possuir genoma AA semelhante ao da espécie cultivada
Oryza sativa, é a que possui maior potencial de uso no melhoramento genético
(BUSO et al., 2001, BRONDANI et al., 2002). Usando a metodologia de AB-QTL
(Tanksley & Nelson, 1996), foram desenvolvidos no Brasil, trabalhos de
incorporacao de genes da espécie silvestres Oryza glumaepatula na espécie
cultivada Oryza sativa por Brondani et al., (2002) utilizado o cruzamento
interespecifico BG90-2 (Oryza sativa) X RS-16 (acesso de Oryza glumaepatula) e
por Rangel (2005) utilizando o cruzamento Cica 8 (Oryza sativa) X Rs-16 (Oryza
glumaepatula). Outros trabalhos encontram-se em desenvolvimento na Embrapa
Arroz e Feijao: a) Para tgleréncia a seca utilizando o cruzamento Curinga (Oryza
sativa) X GEN 1233; b) Para tolerancia a o ferro téxico BR-IRGA 409 (Oryza sativa)
X GEN 1256 e SCSBRS Tio Taka X GEN 1256. Os GEN 1233 e GEN 1256 sao
dois acessos de Oryza glumaepatula coletado em varzeas de Cermrado de Goias.
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