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O arroz € uma das mais importantes culturas para a alimentacdo humana.
Apesar do aumento da produtividade do arroz a partir de meados da década de
1970, resultante do langamento de cultivares mais produtivas, do uso intensivo
de insumos e da melhona das praticas agricolas, projecdes indicam que este
aumento ndo sera suficiente para atender a demanda de consumo projetada até o
ano de 2025 (KHUSH, 1997). Considerando que praticamente toda a area
disponivel para agricultura ja esteja em uso, com a agravante da degradacéo
natural do solo, o desenvolvimento de cultivares mais produtivas sera um grande
desafio. Em contraposi¢ao a este cenario esta a atuagcao dos programas de
melhoramento, a possibilidade de uso da variabilidade genética do arroz
conservada em bancos de germoplasma nestes programas, e a utilizacao de
metodologias de genética genémica para conhecer a extensao da variabilidade
genética do germoplasma de arroz e identificacdo de fragmentos gendmicos,
genes e alelos envolvidos na expressao de caracteristicas relacionadas a
producao.

Apenas um grupo restrito de genétipos geneticamente relacionados vem sendo
utilizado como genitores do programa de melhoramento genético do arroz, apesar
da extensa variabilidade genética disponivel nos acessos armazenados nos
Bancos de Germoplasma. Esta é a principal causa apontada para a estagnacao do
ganho genético em producao, em tomo de 1% ao ano, das cultivares oriundas
deste programa, em contraposicdo aos 5% anuais no inicio da década de 1970.
Naquela época iniciava-se a substituicido de variedades tradicionais por cultivares
modemnas de arroz, de porte baixo, altamente produtivas e responsivas ao uso
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intensivo de insumos agricolas. Apos anos de plantio com cultivares derivadas de
poucos genitores elite na base do programa de melhoramento, observou-se como
conseqiiéncia um aumento da suscetibilidade a doencas e insetos, além da
estagnacao dos patamares de produtividade. O Brasil possui o maior nimero de
variedades tradicionais cultivadas em clima tropical e subtropical, e que foram
sendo desenvolvidas desde a introdugdo do arroz no Brasil, a partir de 1530, por
colonizadores portugueses, e posteriormente pela introducdo de genétipos de
outros paises e cultivares produzidas pelos programas de melhoramento brasileiro
a partir da década de 1930. O cultivo de variedades tradicionais possibilitou o
surgimento de uma variabilidade genética Unica, adaptada a condi¢des especificas
de variados ambientes onde se cultiva o arroz no Brasil, e que, por conseguinte,
tem grande potencial de uso para o programa de melhoramento genético brasileiro
de arroz. Em 1976, a Embrapa iniciou a atividade de coleta de germoplasma
brasileiro de amroz, os quais foram acrescentados ao Banco Ativo de Germoplasma
(BAG) da Embrapa Arroz e Feijao, o qual também conserva materiais oriundos do
intercambio com instituigdes de pesquisa do exterior.

O principal argumento de melhoristas confrarios a utilizacao de genétipos de base
genética mais ampla, € a perda da combinacdo de genes que garantiram o aumento
expressivo da produtividade obtido com as cultivares modemas. Para solucionar esta
questao foram concebidos os programas de pré-melhoramento, cujo objetivo final &
fomecer aos programas de melhoramento linhagens com caracteristicas favoraveis,
porém com base genética mais ampla. Estas linhagens permitem o surgimento de
novas combinagdes génicas, que caso resultem em melhor desempenho
agrondmico, serao selecionadas como novas cultivares.

A Colecao Nuclear de Arroz da
Embrapa

De acordo com o conceito de Frankel (1984), as Colegdes Nucleares sdo definidas
como uma amostra da colecdo completa de germoplasma de uma cultura, na qual
se procura representar o maximo da variabilidade genética, com um minimo de
gendtipos geneticamente semelhantes. Em termos numéricos, equivaleria a 10%
dos acessos da colegcdo completa, representativos de, no minimo, 80% da
variabilidade genética (BROWN, 1989). As Coleg¢oes Nucleares ndo visam
substituir a colecao de §ennop|asma, e sim possibilitar que estudos de
caracterizagdo de uma série de variaveis sejam viabilizados pelo menor tamanho
das colegdes. Concluida em 2002, a Colecdo Nuclear de Arroz da Embrapa
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(CNAE) foi concebida para representar a variabilidade genética da cultura do
arroz, ndo sendo incluidas as espécies silvestres do género Oryza (ABADIE et al.,
2005). Inicialmente foi estabelecido que uma colegao conterido de 500 a 600
acessos poderia ser uma amostra representativa da variabilidade genética da
colecao completa, bem como permitiria uma caracterizagdo mais precisa do ponto
de vista molecular e agronémico. O segundo passo foi determinar que os acessos
do Banco Ativo de Arroz (BAG) da Embrapa Arroz e Feijao seriam mais bem
classificados se fossem divididos em trés Grupos: a) Variedades Tradicionais (VT),
que reune acessos obtidos durante expedi¢des de coleta de germoplasma
realizadas nos ultimos 40 anos, e incluem também variedades comerciais antigas,
cultivadas por pequenos agricultores por mais de 30 anos; b) Linhagens e
cultivares melhoradas, oriundas de programas de melhoramento da Embrapa e
outras instituicdes brasileiras (LCB); e c¢) Linhagens e cultivares melhoradas,
introduzidas de programas de melhoramento de outros paises (LCl). Em seguida
definiu-se que a CNAE deveria ser composta por 50% dos acessos como VTs,
25% como LCB e 25% como LCI. A énfase nas VTs deve-se ao fato de que este
Grupo representa o germoplasma adaptado as diferentes condigdes de cultive no
Brasil, obtido através de anos de plantio em sucesso, cujas sementes geraimente
foram passadas de geracdo a geracdo, em um modelo de propriedade familiar. Ao
final, chegou-se ao nimero de 550 genétipos, o que equivale a cerca de 5% da
colegdo completa do BAG (Tabela 1). A CNAE representa hoje a principal fonte de
variabilidade genética do programa de pré-melhoramento de arroz da Embrapa, e
vem sendo caracterizada agronémica e molecularmente, a fim de conhecermos
detalhadamente os atributos de cada acesso.

Tabela 1. Composicao dos estratos da Colecdo Nuclear de Arroz da Embrapa, de
acordo com o sistema de cultivo.

Sistema de cultive
Estratos Irrigade Sequeiro Facultative* Total
Variedades Tradicionais n 148 83 308
Linhagens e Cultivares Brasileiras 37 57 - o4
Linhagens e Cultivares Introduzidas 73 75 - 148
Total 187 280 83 550

* Corresponde aos acessos que podem ser cultivados tanto em condigbes de sequeiro quanto irrigado.
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Analise agrondmica da CNAE

Os 550 acessos da CNAE foram avaliados em oito locais no Brasil: Boa Vista
(RR), Formoso do Araguaia (TO), Goiania (GO), Pelotas e Uruguaiana (RS),
Vilhena (RO), Sinop (MT) e Teresina (Pl), com a finalidade de determinar o
desempenho de cada acesso, em distintas regides produtoras de arroz no Brasil.
As caracteristicas avaliadas nos oito locais foram: producao, altura, ciclo, teor de
amilose, rendimento de engenho, presenca de centro branco e dimensdes do
grao. Ainda foram tomados os dados de nimero de perfilhos e paniculas por metro
linear e teste de cocgdo, somente para o ensaio de Goiania. Estes dados estao
sendo reunidos em um banco de dados para consulta dos melhoristas, que
poderao realizar buscas por genitores de novos cruzamentos do programa,
considerando o desempenho per se de cada acesso. Estdao em fase de conclusao
os ensaios em dialelo, onde foram avaliadas as 66 combinagdes hibridas obtidas a
partir do cruzamento, sem os reciprocos, entre os 12 acessos mais produtivos em
Boa Vista, Goiania e Uruguaiana, a fim de estimar a capacidade combinatoéria
destes acessos, e também fornecer um conjunto de informacdes fundamentais ao
planejamento de cruzamentos que tenham maior possibilidade de obter melhores
progénies.

Analise molecular da CNAE

Marcadores moleculares tém sido amplamente utilizados na caracterizagao
molecular dos recursos genéticos do arroz (NI et al., 2002). A classe de
marcadores mais utilizada em analise molecular de arroz tem sido SSRs (Simple
Sequence Repeats). Além disto, existe disponivel para o arroz uma grande
quantidade de marcadores SSR bem distribuidos no genoma (MCCOUCH et al.,
2002). A primeira fase da caracterizagcdo com 86 marcadores SSR fluorescentes foi
concluida, com a analise dos 242 acessos representativos dos Grupos LCl e LCB.
Encontrou-se em média 14,8 alelos por loco, e PIC (Polymorphism Information
Contenf) de 0,74, valores considerados bastante expressivos em termos da alta
variabilidade genética, por se tratar de um grupo de acessos oriundos de
programas de melhoramento. O grupo mais variavel, com base no coeficiente de
distancia Rogers-W médio e pela analise fatorial de correspondéncia, foi o LCI
irrigado, e o menos variavel foi o LCB de sequeiro'. Concluiu-se que existe um
grande potencial de ampliagdo da base genética do arroz se forem realizados
cruzamentos envolvendo acessos que pertengcam a Grupos e sistemas de cultivo
distintos.

' Borba et al., em preparagdo.
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