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RESUMO

TERRA, Thiago Gledson Rios, D. Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de
2014. Fenbmica e identificacdo de QTLs para caracteres de raiz em arroz
Orientador: Aluizio Borém de Oliveira. Coorientadores: Paulo Hideo Nakano Rangel,
Marcio Elias Ferreira e Cosme Damiéo Cruz.

Os objetivos desse trabalho foram: desenvolver uma nova metodologia de fenotipagem
radicular em plantas por meio de técnica nao destrutiva ao longo do ciclo; avaliar o
sistema radicular em uma cole¢ao nuclear de arroz de terras altas formada por 87
acessgsconstruir mapas cromossomicos com marcadores SNP’s e identificar QTLS

para variaveis do sistema radicular em uma populacéo de linhas segregantes de arroz de
terras altas. O primeiro experimento foi desenvolvido em condi¢cdo de casa telada cujo
delineamento foi o de blocos casualisados, com quatro repeticbes. Cada parcela constou
de um cano de PVC com um tubo de acrilico instalado no interior, envolto com
latossolo vermelho, contendo trés plantas de arroz. Semanalmestannerde raiz

(CI-600) era inserido no tubo de acrilico gerando uma imagem, na profundidade de 5 a
25 cm e outra, na profundidade de 25 a 45 cm. Essas imagens foram quantificadas pelo
do software WinRhizadisponibilizando as varidveis comprimento total, area de contato,
diametro médio e volume. Os gendétipos avaliados apresentaram diferencas
significativas entre si e entre as profundidades avaliadas por meio da andlise conjunta
para as variaveis comprimento e area de contato. Quanto ao didmetro médio e volume
foram encontradas diferencas apenas entre as profundidades. O gendtipo Azucena
apresentou-se superior aos demais para as variaveis comprimento e area de contato. Ao
se avaliar a soma das duas imagens para cada genétipo foram encontradas diferencas
entre 0s mesmos para todas as variaveis com excecdo do didmetro. Essa metodologia
mostrou-se eficiente, relativamente rapida, ndo destrutiva e com a vantagem de se obter
dados ao longo do periodo de desenvolvimento das plantas. No segundo experimento
foram utilizados 87 acessos pertencentes a CNAS da Embrapa em delineamento de
blocos completos ao acaso, com trés repeticdes, em condi¢cdo conffoladtdizada

uma metodologia ndo destrutiva com a digitalizacdo de imagens atravéssdarurar

de raiz (CI- 600Root Scah As raizes foram quantificadas com o auxiliosdftware
WinRhizg versdo 2008. Os genotipos que mais se destacaram para a condigdo de casa

telada na profundidade de 5 a 25 cm foram Cajueiro Liso e Pana. Ja na profundidade de

Vii



25 a 45 cm os destaques ficaram por conta de Meruim Ligeiro, Samambaia Amarelo e
Legitimo. Tomando como base uma dissimilaridade de 20% entre os gendtipos da
CNAS foram formados nove grupos por meio do método de agrupamento do vizinho
mais distante mostrando a presenca de grande variabilidade entre os mesmos para
caracteres de raiz. No terceiro experimento foi avaliada uma populag&oriposta

por 150 familias provenientes do cruzamento entre as variedades IAC 165 x BRS
Primavera. A genotipagem foi feita na populaca@través de 1061 marcadores SNP
(Single Nucleotide Polymorphi3mEsses marcadores foram agrupados pela técnica
conhecida porChip de DNA (ou DNA Microarray). Para a formacdo dos mapas
genéticos foi utilizado um LOZcorede 3,0, e para a formacdo dos QTLs um LOD
acima de 2,5. Um bioensaio de fenotipagem na populagém €onduzido em blocos

ao acaso com trés repeticdes, sob condicdo de casa telada. A avaliacdo do sistema
radicular foi realizada por intermédio da gerac¢do de imagensspahmerde raiz Cl-

600 e quantificacdo através doftware WinRhizoAs variaveis analisadas foram
comprimento (COM), éarea de contato da raiz (ACR) e volume (VOL) nas
profundidades de 5 a 25 cm (1) e de 25 a 45 cm (2). O mapa genético originado foi
composto por 1061 marcadores SNP e apresentaram comprimento total de 1424 cM.
cromossomo com maior area de cobertura foi o nimero 3 corsN24{Q00 SNP’s),
seguido pelos cromossomos 1, com 249 tR0 SNP’s), e 2 com 163 cM99 SNP’s).

Para as variaveis do sistema radicular estudadas COM (1), COM (2), ACR (1) e ACR
(2) foram encontrados QTLs nos cromossomos 1 e 3. Para VOL (2) foram encontrados
dois QTLs no cromossomo 1.

Palavras chave metodologia de raiZDryza satival. subspjapbnica colecéo nuclear

de arroz, mapa genético, QTL.
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ABSTRACT

TERRA, Thiago Gledson Rios, D. Sc., Universidade Federal de Vigosa, february, 2014
Next-Generation phenotyping and identification of QTLs to characters of root at

rice. Adviser: Aluizio Borém de Oliveira. Co-Advisers: Paulo Hideo Nakano Rangel,
Marcio Elias Ferreira and Cosme Damiéo Cruz.

The objectives of this study were to evaluate the root system in genotypes of upland rice
by a new methodology in siteonduct a bioassayp phenotyping root traits in a Core
Collection of Rice for Drought (CNAS) and build a genetic map and identification of
quantitative trait loci (QTL) that control variables of the root sysiemce. The first
experiment was conducted in the greenhouse condition whose experimental design was
randomized complete block with four replications. Each experimental plot consisted of
a PVC pipe with an acrylic tube fitted insjderapped with haplustox containing three

rice plants. A weekly root scanner (IC-600) was inserted in the acrylic tube and
generating an image, in depth of 5 to 25 cm and the other at a depth 2&nto Albese
images were quantified by means of software WinRhizo by providing the variable total
length of the root, contact area, diameter and volume. The genotypes showed significant
differences between them and between depths evaluated through joint analysis for the
variables length and contact area. As for the average diameter and volume differences
were found between the depths only. The genotype Azucena was superior to the others
for the variables length and contact area. When evaluating the sum of the two images
for each genotype differences were found between the same for all variables except for
diameter. This method proved to be efficient, relatively fast, non-destructive and with
the advantage of obtaining data over the period of plant development. The second
experiment used 87 accessions belonging to CNAS Embrapa in randomized block
design with three replications on condition of the greenhouse. Was used a non-
destructive method with scanning images via a scanner root (Cl - 600 Root Scan). The
roots were quantified with the aid of software WinRhizo, 2008 version. The genotypes
that stood out for the condition of the greenhouse in the depth 5-25 cm were Cashew
Smooth and Pana. Already at depth 25-45 cm the highlights were the Meruim Ligeiro,
Samambaia Amarelo, and Legitimo. Based on 20% dissimilarity between genotypes of
CNAS nine groups were formed by the method of grouping the farthest neighbor

showing the presence of large variations among the same for root traits. The third



experiment was assessed a populatigp donsisted of 150 families from the cross
between IAC 165 x BRS Primavera. Genotyping was performed inthedtlation by

1397 SNPs (Single Nucleotide Polymorphism). These markers were grouped by
technique known as DNA chip (or DNA Microarray). For the formation of genetic maps
we used a LOD score of 5.0, and for the formation of one QTL LOD above 2.5. A
bioassay phenotype in thg population was conducted in a randomized block design
with three replications under the greenhouse condition. The evaluations of the root
system were determined by the generation of images through the scanner root CI-600
and quantification WinRhizo through software. The variables analyzed were length
(COM), the contact area in 3D (A3D) and volume (VOL) at depths 5-25 cm (1) and 25-
45 cm (2). The genetic map was composed in 1061 originated SNP markers and had a
total length of 1424 cM. The chromosome formed with larger coverage area by the
markers was number 3 with 2¢M (170 SNP’s), followed by chromosome 1 with 249

cM (170 SNP’s) and 2 with 163M (99 SNP’s). For variables COM (1) COM (2),@R

(1), ACR (2) and VOL (1) were found QTLs on chromosomes 1 and 3. As for the
variable VOL (2) were observed two QTLs on chromosome 1.

Key words: root methodologyQryza satival.. subspjaponicg core collection of rice,
genetic map, identifying QTL.



1. INTRODUCAO GERAL

As raizes desempenham papel de grande importancia na gigdads
servindo como sustentacdo e meio de absorcdo da agua e nutrientes (Taiz e Zeiger,
2004), além da interacao simbidtica que elas mantém com outros organismos (Herder et
al., 2010). O sistema radicular é uma parte da planta de frequentes estudos, pois tem
potencial para estabilizar ou até mesmo aumentar a producdo em condicbes adversas,
tais como, solos salinos, acidos ou com deficiéncia hidrica, resisténcia as pragas e
doencas de raiz, e de reduzir o uso de fertilizantes (Topp et al., 2013), principalmente
para aqueles com reservas naturais limitadas, como € o caso do fosforo (Gamuyao et al.,
2012).

Historicamente, o estudo de processos subterraneos envolvendo crescimento
das raizes e a cinética de absorcdo de agua e de nutrientes tem sido um grande desafio
para cientistas, pois o solo atua como uma barreira para a observacgéo e andbagao
dos processos fisiologicos e morfolégicos das raizes (Abreu, 2005). A avaliacdo em
termos de arquitetura radicular, comprimento das raizes e volume explorado é um
processo trabalhoso e grandes dificuldades s@o encontradas em qualquer técnica de
amostragem, como o tempo gasto, a limitada informacao obtida e a grande variabilidade
dos resultados (Fante Junior e Reichardt, 1B®brovskya e Forde, 2012). Portanto, 0s
desafios sdo enormes.

Dubrovskya e Forde (2012) relemn que a diferenca entre valores
encontrados para raizes laterais de um mesmo genétipo chegam a 40 vezes dependendc
da metodologia de quantificda Desta forma, a coleta de informacdes sobre o
crescimento das raizes no campo é uma missao ardua, e as vezes sem o devido rigor
cientifico (Dubrovskya e Forde, 2012; Topp et al., 2013).

Bohm (1979), Shashidar et al. (2013), descrevem varias metodologias que
sao utilizadas ou serviram de base para outras metodologias visando avaliar raizes em
plantas por meio da quantificacéo direta ou indireta.

Nesse sentido, uma metodologia de avaliagcdo do sistema radicular em
plantas com resultados eficientes, sendo avaliado, preferenciaimémte e ao longo
do crescimento, otimizando o tempo e o trabalho dispensados, seria, com certeza, uma

importante ferramenta na tomada de decisGes em diversas atividades, principalmente na



pesquisa. Isso englobaria o termo atualmente conhecido como Fenbmica, que é a
fenotipagem em larga escala, de forma acurada, precisa e dentro de custos aceitaveis
(Fritsche-Neto e Borém, 2013).

A fendmica radicular pode auxiliar na busca por genoétipos mais adaptados as
condicbes de estresses bidticos ou abigtiams quais sdo continuos focos de
investigagdo nos programas de melhoramento para as mais variadas espécies. No caso
do arroz de terras altas, algumas caracteristicas relacionadas ao sistema radicular sdo de
fundamental importancia para a cultura, tais como tolerancia ao estresse por deficiéncia
hidrica (Henry et al., 2011; Nguyen et al., 1997), eficiéncia na absor¢cdo de nutrientes
(Li et al., 2009), tolerancia a solos salinos ou &cidos, resisténcia a pragas e doencas
(Oliveira et al., 2010), e, crescimento em regides com solos compactados.

Em alguns casos, a disponibilidade de informacdes para o melhoramento em
relacdo a determinadas caracteristicas € precaria, pois o conhecimento de caracteres
fenotipicos € limitado nas grandes colecGes de germoplasma, ainda mais quando se trata
do sistema radicular, cujos desafios sdo muito grandes. O conhecimento da diversidade
genética nessas colecbes, expressa através dos caracteres fenotipicos, é ferramenta
essencial na escolha mais acertada dos genitores. Porém, ainda ocorrem nas colecdes de
germoplasma, dificuldades em se realizar a avaliacdo, caracterizacéo e dagionenta
devido o grande nimero de gendtipos.

Devido a falta de informacé&o, apenas cerca de 4% dos acessos armazenados
em todo o mundo vém sendo utilizados (Vasconcelos, et al. 2007). Existe, partanto,
possibilidade de se trabalhar com uma amostra representardgekdpoundyenético da
populacao original, conhecida, nesse caso, cGore Collectionou Colecdo Nuclear
(Frankel e Brown, 1984). Pessoa-Filho et al. (2007) desenvolveram uma colecdo
nuclear teméatica de arroz para seca, formada por 86 gendtipos de arroz de terras altas
(Oryza sativasubesp. japoOnica) provenientes das variedades tradicionais de coleta no
Brasil, intitulach Colecao Nuclear Tematica de Arroz para SECHAS).

O entendimento dos caracteres de raiz nessa CNAS auxiliaria na busca direta
por genotipos para diversas caracteristicas relacionadas ao sistema radicular pelos
programas de melhoramento. Além de estudos dos caracteres de raiz como tipo de

segregacao, formacdo de linhagens segregantes e/ou de linhas puras para estudos



gendmicos como identificacdo de regides no cromossomo que controlam caracteristicas
de origem quantitativa para raiz (QTL).

Para a eficiente identificacdo de QTLs que contmotaracteristicas do
sistema radicular em arroz € necessario genotipagem cujos marcadores abranjam boa
cobertura do genoma da espécie, além da eficiente fenotipagem. Esses QTLs podem ser
identificados em uma populagée ériunda de genitores contrastantes para o sistema
radicular. O numero e a qualidade dos marcadores moleculares utilizados na
genotipagem refletem, em muito, na boa construcdo dos mapas de ligacdo e na
identificacdo dos QTLs.

Tendo em vista a importancia do sistema radicular para a cultura do arroz de
terras altas os objetivos desta tese foram:

a) Desenvolver e aplicar uma nova metodologia de fenotipagem do sistema
radicular em plantas, com auxilio do scanner de raiz8DI0 Root Scahe do software
WinRhizo, de forma n&o destrutiva ao longo do ciclo da cultura.

b) Conduzir um bioensaio para a fenotipagem do sistema radieular
construir um dendograma de dissimilaridade entre os genétipasa colecao nuclear
tematica de arroz de terras alt&ryza sativalL. subesp. japdnica) formada por 87
acessos.

c) Construir mapas cromossdmicos camarcadores SNP’s em uma
populacdo f3 de arroz de terras altas e conduzir um bioensaio para fenotipagem de
caracteristicas do sistema radicular para identificar QTLs relacionados a varéveis d

raiz.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 A cultura do arroz

O arroz é uma graminea hidréfila cujo processo evolutivo o conduziu a
adaptar-se as mais variadas condicbes de solo e de clima. Esta posicionado entre os
principais cereais cultivados e consumidos em todo mundo, principalmente nos paises
em desenvolvimento, constituindo a base alimentar de cerca de 2,5 bilh6es de pessoas.
A maior pate da produgcdo e do consumo de arroz ocorre no continente asiético,
representando mais de 90% da producao mundial (Wailes e Chavez, 2012), e em todos
0s paises produtores, € a base da alimentacéo, fornecendo de 50 a 80% das calorias
diarias para a populacédo daquela regido (Maclean et al., 2002). Entre os anos de 2001 a
2004 o consumo desse cereal foi superior a producédo, reduzindo os estoques.mundiais
Porém, a partir de 2005 houve um pequeno excedente na producdo em relacdo ao
consumo até a safra 2012, quando voltou a apresentar um consumo maior que o total
produzido (RICESTAT, 2013).

Em geral, o arroz é cultivado sob dois sistemas, no sistemeirdea
irrigado por inundagéo, e outro o sistemdateas altas(conhecido anteriormente como
sistema desequeird, englobando cultivos com agua dependente das chuvas ou de
irrigacao suplementar (Castro et al., 1999). De acordo com Rangel (2008), as condi¢cdes
de cultivo a que sdo submetidas as cultivares sob o0 segundo sistema sdo bastante
diferentes daquelas encontradas no cultivo em varzeas, considerando-se tanto a presenca
de oxigénio no solo quanto a disponibilidade de agua.

No Brasil, grande produtor e consumidor deste cereal, a maior parcela da
producdo € proveniente dos ecossistemas de varzeas, 0s quais sao irrigados por
inundacdo. Até a safra 2011/2012 a area plantada nos dois sistemas apresentava certa
paridade, apresentando um aumento no sistema de varzea na safra 2012/2013 (Conab,
2013). No entanto, o plantio em terras altas, apresenta significativa relevancia no
contexto nacional, principalmente por ser produto tipico da agricultura familiar.

A pesquisa tem busda novas variedades com potenciais de producao
superiores aos ja existentes e melhor adaptadas as condicdes edafoclimaticas

estressantes, como, por exemplo, aquelas causadas pelo déficit hidrico (Uga et al.,



2013). Para os programas de melhoramento par@ode terras altas o maior desafio

a estabilidade da producdo, mesmo sob condicdo de déficit hidrico, e dentre as
principais caracteristicas para tolerancia a seca esta a habilidade de gendtiposrem emiti
raizes mais profundas e explorar camadas mais umidas do solo, e, assim, absorver agua
(Nguyen et al., 1997; Uga et al., 2013

Os mecanismos fisioldgicos de tolerancia a seca estao relacionados ao uso
moderado da agua pela planta, reducédo da area foliar, controle da perda de agua pelas
folhas e habilidade das raizes em explorar camadas mais profundas do solo (Nguyen et
al., 1997). Tais respostas envolvem maior relacao entre raiz e parte aérea, diminui¢do do
volume das células, aumento da concentracdo do protoplasto, diminuicdo do tamanho
das folhas, dissipacdo de energia da folha, ajuste osmaético mais eficiente, regulacéo
estomatica, acimulo de metabdlitos e resisténcia a desidratacdo das células (Larcher,
2004; Taiz e Zeiger, 2004). A pouca cera cuticular no arroz é fator limitante & economia
de 4gua pelas folhas nesta cultura (Fukai e Cooper, 1995).

Algumas caracteristicas de grande importancia agronémica na planta de
arroz dependem do sistema radicular e séo variaveis de acordo com o germoplasma
como por exemplo, tolerancia a condicdo de estresse de seca (Henry et al., 2011;
Nguyen et al, 1997, Uga et al.,, 2013), eficiéncia na absor¢cdo de nutrientes,
principalmente fésforo (Li et al., 2009), sustentacdo ao acamamento, resisténcia a
pragas (Oliveira et al., 2010) e doencas de raiz. Muitos dos efeitos encontrados na parte
aérea das plantas sdo consequéncias do que ocorre no sistema radicular. Assim,
respostas para determinadas caracteristicas acima do solo tornam-se mais completas
guando também se compreende o0 que acontece abaixo da superficie do solo nos
diferentes gendtipos, principalmente, quanto ao crescimento e a distribuicdo de raizes

no perfil (Vasconcelos et al., 2003).

2.1.1 Germoplasma de arroz

O arroz pertence a tribOryzeae familia Poaceag(Gramineag, subfamilia
Oryzoideaee génerdOryza Esse género possui 24 espécies distribuidas nos tropicos e
sub tropicos, sendo cultivadas apenas duas espdomza satival. e Oryza

glaberrima Steud, a primeira originaria da Asia e a segunda, provavelmente da Africa



Ocidental (IRRI, 2013). No Brasil a espécie predominan@ryza sativaL., a qual
antigamente abrangia trés subespéd@sdnica, javanicae indica. Porém, estudos
posteriores mostraram que a subgayanicafoi fruto de uma selecao feita dentro do
grupo indica, realizada principalmente na Indonégq@ereira, 2002). Em geral,
gendtipos cultivados no sistema irrigado em ambiente anaerdbico sédo da isuliesp.

e materiais cultivado no sistema terras altas em ambiente aerdébico sdo da subesp.
japbnica

A Embrapa (Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria) Arroz e Feijao
possui um Banco Ativo de Germoplasma (BAG) com um acervo de aproximadamente
27.006 acessos de arroz, sendo 2.732 variedades tradicionais coletadas no Brasil, 7.080
linhagens ou variedades oriundas de programas de melhoramento, 238 acessos de
espécies silvestres coletadas no Br&ii/¢a glumaepatuleOryza grandiglumisOryza
alta e Oryza latifolig), e ainda, 16.956 acessos provindos da Colegao de arroz dos
Estados Unidos (Rangel et al., 2013). O uso desses acessos como fonte de variabilidade
genética para inimeras caracteristicas desejaveis nos programas de melhoramento €,
com certeza, de grande valia para a humanidade, e o conhecimentbadbégseund
genético é indispensavel quando se trata da busca de alelos de interesse.

Existe, porém, a dificuldade em realizar nessas colecdes, a avaliagéo,
caracterizacdo e documentacdo devido ao grande nimero de gendtipos. Assim, apenas
cerca de 4% dos acessos armazenados em todo o mundo vém sendo utilizados
(Vasconcelos et al., 2007). Para isso, existe a possibilidade de se trabalhar com uma
amostra que representeébackgroundgenético da populagdo original, que nesse caso é
conhecida comdore Collectionou Colecdo NuclearFrankel e Brown, 1984). Esta
estratégia permite priorizar e concentrar a aplicacdo de recursos de modo a formar uma
base de informacao mais completa sobre este conjunto de acessos levando efetivamente

a uma ampliagdo no uso do germoplasma (Abadie, 2005).
2.1.2 Colecao nuclear de arroz
A Embrapa Arroz e Feijdo (CNPAF) possui uma Coleg¢ao Nuclear de Arroz

(CNA) constituida por 550 acessos da espé€xiesatival., que equivale a cerca de

5,6% de todo o acervo de arroz, com excecdo da colegcdo americana. Essa CNA é



formada por 308 variedades tradicionais coletadas nas ultimas quatro décadas no Brasil,
94 linhagens/cultivares melhoradas oriundas de programas de melhoramento do Brasil e
148 cultivares/linhagens introduzidas de programas de melhoramento de outros paises
(Abadie et al., 2005). Esta colecdo foi caracterizada com base em descritores
morfolégicos e agronbmicos, onde o0s dados estdo disponiveis em
http://www.cnpaf.embrapa.br/cn@®angel et al., 2013).

Apos diversos trabalhos e estudos, realizados por pesquisadores do Centro
Nacional de Recursos Genéticos e Biotecnologia (Embrapa-Cenargen) e do CNPAF, na
busca por uma colecao divergente e representativa de materiais destinados a terras altas,
chegou a um grupo formado por 548 acessos de arroz. Este grupo era formado pelas
subespécies indica, japbnieacruzamentos entre ambas, havendo, porém, o intuito de
formar uma colecdo de acessos destinadteyras altas ou seja, apenas do grupo
japbnica Foram realizados, entdo, diversos estudos de genotipagem, obtendo-se uma
colecdo menor formada por 485 acessos de arroz apenas dgagpdpica (Pessoa-

Filho et al., 2007)

Com intuito de desenvolver colecdes tematmas foco em determinada
areas, Pessoa-Filho et al. (2007) desenvolveram uma colecdo nuclear tematica para
tolerancia a seca, que € formada 86 gendtipos de arroz de terraO©gltas gativa
subespjapbnicg provenientes das variedades tradicionais de coleta intitQlaldgao
Nuclear de Arroz para Tolerancia a Sg€NAS). Tal cole¢éo foi formada por meio de
genotipagem, chegando a um grupo constituido por 86 acessos, 0S quais representam
aproximadamente 85% da riqueza alélica da colecdo anterior formada pelos 485 acessos
anteriormente citados. Com essa nova colecdo nuclear foi possivel trabalhar de forma
mais eficiente, minimizando o erro experimental, e com grande representatividade
genética.

Diversos trabalhos vém sendo realizados com essa colecdo nuclear de arroz
para tolerancia a seca (CNAS). Terra (2008) avaliou os gendétipos pertencentes a CNAS
sob as condicdes de irrigacdo conforme a necessidade da cultura (Stone et al. 1987) e
sob estresse de seca. Foi verificada a presenca de diferencas significativas para as
variaveis: florescimento, altura, esterilidade das espiguetas, graos por panicula, peso de
100 gréaos, numero de perfilhos, de paniculas e produtividade. Castro Neto (2009)

realizou estudos nessa CNAS de acordo com o efeito das doencgas bruzone na folha e na
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panicula, mancha parda, escaldadura e mancha dos gréos, na regido de Formoso do
Araguaia— TO. Adorian (2010) caracterizou a CNAS juntamente com outros 9
genotipos com base em 34 descritores agrondmicos e morfolégicos (IRRI & WARDA,
2007).

O conhecimento da diversidade genética em cole¢cbes de germoplasma
expressa através dos caracteres fenotipicos é ferramenta essencial na escolha mais
acertada dos genitores nos programas de melhoramento. A andlise da diversidade
genética se destina a identificacdo de genitores mais adequados a obtencdo de hibridos
com maior efeito heterético, proporcionando maior segregacdo em recombinacgdes,

possibilitando o aparecimento de transgressivos (Cruz e Carneiro, 2006).

2.1.3 O sistema radicular do arroz

O sistema radicular do arroz, como é tipico nas gramineas, € do tipo
fasciculado, sem o predominio de uma raiz principal. Contudo, na ocasido da
germinagcdo uma raiz principal, conhecida como radicula ou raiz seminal, € originada,
posteriormente surgem outras raizes seminais secundarias sobrevivendo por um curto
periodo de tempo (Yoshida, 1981). As raizes seminais sédo substituidas por um sistema
secundario de raizes adventicias que se originam a partir dos nés inferiores dos colmos
encontrados nos perfilhos (Moreira e Kluge, 1999; Guimaraes et al., 2002). Em cada n6
desenvolvem-se de 5 a 25 raizes dependendo do genétipo e das condi¢cdes
edafocliméticas. As primeiras raizes que nascem de cada ndé sdo conhecidas como
primarias. A partir dessas desenvolvem-se as secundarias, e, dessas as terciarias, e assin
por diante. No caso do arroz irrigado podem se desenvolvea axta ordem
(Guimaraes et al., 2002).

A raiz pode ser dividida em trés regides distintas, sendo, a regido
meristematica localizada atras da coifa na ponta raiz; depois, a regido do alongamento
celular; e por fim, a regido dos pélos radiculares (Yoshida, 1981; Guimarédes et al.,
2002). A presenca dos pélos radiculares, que tém origem na epiderme da raiz, aumenta a
area de contato com o solo e, assim, aumenta a absorcédo de agua e nutrientes.

No arroz as raizes podem ser atacadas por larvas de insetos aquaticos

causando a conhecida bicheira da raiz (Oliveira et al., 2010) e pelo Rytigom



arrenomanescausador da podriddo da raiz. O sistema radicular dessa cultura pode,
ainda, influenciar na absorcdo de nutrientes (Li et al., 2009; Topp et al., 2013), na
tolerancia a solos acidos ou alcalinos, e, na tolerancia ao estresse de seca (Henry et al.,
2011; Uga et al., 2013), que é o principal estresse abibtico responsavel pela perda na

producao do arroz sob o sistema de terras altas (Uga et al., 2011).

2.2 Metodologias para avaliar raizes

Historicamente, o estudo de processos subterraneos envolvendo crescimento
de raiz e cinética de absor¢cédo de 4gua e de nutrientes tém sido um grande desafio para
cientistas, na medida em que o solo atua como uma barreira para a observacdo e
avaliacaoin loco dos processos fisiolégicos e morfolégicos das raizes (Abreu, 2005).
Um dos primeiros trabalhos a respeito de estudos do sistema radicular data do século
dezoito, onde Hales em 1727 realizou uma escavacgao e determinou a morfologia, o peso
e o comprimento das raizes em milho (Béhm, 1979).

Posteriormente diversas outras metodologias foram sendo desenvolvidas ou
aprimoradas a fim de levantar dados a respeito de valores das raizes nas mais variadas
culturas. A pesquisa sobre o tema raiz apresentou um aumento consideravel nos ultimos
anos e vem envolvendo pesquisadores de diversos setores, que ndo possuem como aree
de atuacdo as raizes ou desenvolvimento da planta. Como consequéncia, esses estudos
sofrem uma série de imprecisfes e erros na quantificacado e formacao das raizes levando
a conclusdes incertas ou enganosas (Dubrovskya e Forde, 2012).

A avaliacdo em termos de arquitetura radicular, comprimento das raizes e
volume explorado é um processo trabalhoso e grandes dificuldades sdo encontradas em
qualquer técnica de amostragem, como 0 tempo gasto, a pouca informacédo obtida e a
grande variabilidade dos resultados (Fante Junior e Reichardt, 1994). Dubrovskya e
Forde (2012) relatam que a diferenca entre valores encontrados para raizes laterais em
um mesmo gendtipo chegam a 40 vezes dependendo da metodologia como se
quantifica. Desta forma, a coleta de informacdes sobre o crescimento das raizes no
campo € uma misséo ardua, e as vezes sem o0 devido rigor cientifico (Dubrovskya e
Forde, 2012; Topp et al., 2013).

A avaliacao radicular é feita basicamente de duas maneiras:



A) Ex situ— Por meio da coleta de raizes, utilizando-se métodos destrutivos que
exigem a separagcdo dos componentes das amostras de raizes, solo e residuos.
Inserido aqui pode-se destacar a metodologia conhecida como método dos
monolitos (Béhm, 1979; Henry, 2013). Nesse caso, algumas etapas séo descritas:

Coleta a coleta das raizes, juntamente com solo e outros residuos é feita com o auxilio

de enxadas, pas e trados, tendo-se o conhecimento do volume coletado por amostra;

Separacdo apds a coleta das amostras é necessario a separacdo das raizes com das

outras partes como solo e residuos. Nessa etapa, em geral, a amostra passa por lavagen

em agua corrente, sendo utilizadas peneiras;

Quantificacdo depois da obtencdo de apenas amostras de raizes € necessaria a

guantificacdo da mesma. Dependendo do objetivo ou da disponibilidade de

equipamentos é que a quantificacdo se desenvolve. Uma das formas de se quantificar as
raizes € por meio da secagem da amostra em estufa e obtencéo do peso da matéria sec:
da raiz em balanca de precisdo (Guimardes et al., 2011). Outros trabalhos, porém,

colocam as raizes em bandeja de acrilico e geram imagens. Esta por sua vez é

guantificada através de softwares especificos que disponibilizam algumas variaveis, tais

como, volume, comprimento, didmetro, area de contato, angulo de insercéo das raizes,
etc.

B) In situ— Outra forma de avaliar raizes é diretamente no perfil do solo através da
visualizacdo com o uso de notas ou gerando-se imagens que sédo quantificadas por
meio de softwares de raiz.

Bohm (1979) e Shashidar et al. (2013), relatam véarias metodologias que séo
utilizadas ou serviram de base para avaliar raizes em plantas por meio da quantificacéo
direta ou indireta.

v Método da escavacao ou trincheira: como o préprio nome diz, consiste na abertura

de uma vala ao lado da linha de plantio ou da planta, retirando-se cuidadosamente o solo

na superficie da trincheira para que as raizes figuem expostas. A avaliacdo pode ser feita

por meio de notas (Cairns et al., 2009);

v Método dos mondlitos: consiste na retirada de um bloco de solo com as raizes,

onde essa amostra passa pela separacdo do solo e das raizes. A avaliacdo nesse cas

pode ser feita por meio da secagem da amostra e posteriormente pesagem (Vasconcelos

et al., 2003; Courtois et al., 2003; Guimaraes et al., 2011), ou na digitalizagdo de uma
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imagem que posteriormente passa por um software que a quantifica, disponibilizando
variaveis, tais como, comprimento, volume, area de contato e angulo de insercao das
raizes;

v Método do trado: esse método é semelhante ao do mondlito diferenciando-se pela
forma que se obtém a amostra de solo e raizes. Nesse caso a extragdo é feita com o
auxilio de um trado cujo didmetro e profundidade de coleta sédo conhecidos;

v Método de parede vidro: nessa metodologia utiliza-se uma parede de vidro para
observacao direta das raizes. Pode ser utilizada em casa de vegetacao, ondlass pa

sdo compostas por caixas onde uma das laterais deve ser formada por uma lamina de
vidro (Price et al. 2013), ou em condicdo de campo, onde uma trincheira é aberta ao
lado das plantas a serem analisadas, e instalado uma lamina de vidro. Em ambos as
condicGes a visualizacdo das raizes é feita de forma direta. Nesse caso podem ser
geradas imagens através de fotografia ou mesmo escanear a superficie do vidro.

v Método do tubo de vidro: nessa metodologia é instalado um tubo de vidro em
condicdo de campo ou em casa de vegetacdo. Através do tubo de vidro € possivel
observar as raizes crescidas a sua volta. Nesse caso uma haste com uma luz e um
espelho na extremidade é colocada no interior desse tubo para que seja observado
crescimento das raizes ao longo do perfil do solo. Dannoura et al. (2008) e Mufioz-
Romero et al. (2010) relatan uma metodologia que consiste em uma adaptacdo do
método do tubo de vidro. Um tubo de acrilico € instalado na parcela das plantas a serem
avaliadas, que possui tampas nas extremidades para evitar a entrada de solo, residuos ou
agua. Umscannerde raiz Cl- 600 Root Scan(http://www.cid-inc.com/root-image/ci-

600.php é colocado no interior do tubo de acrilico e escaneada a superficie em torno do
mesmo gerando uma imagem. Essa imagem passa por avaliacdo visual ou por meio de
softwares que guantificam a mesma.

v' Kono et al. (1987) descrevem uma metodologia onde as parcelas sao formadas por
caixas transparentes de cloreto de vinila com dimensdes de 2 cm de largura, 25 cm de
comprimento e 40 cm de profundidade. Essa caixa foi preenchida com solo e plantada
uma semente de arroz pré-germinada. Ao final do periodo de um més um dos lados da
caixa foi retirado e encaixada no solo uma tabua com pregos com distancias iguais de
lcm. A caixa era virada em cima da tabua com pregos, e esta lavada em agua corrente.

Restava na malha de pregos apenas as raizes, que eram colocadas em cima de ume
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lamina de polietileno transparente. As raizes eram fotografadas e avaliadas conforme
notas.
v' Shashidhar et al. (2013) relea uma metodologia que consiste no enchimento
de um cano de PVC com solo, e, posteriormente o plantio. As plantas sédo crescidas
nesse ambiente até o momento da avaliagdo. Oesadoraizes, passam por lavagem
restando apenas as raizes. Esses autores comentam que para arroz é necessario um tub
de 20 cm de didmetro com uma altura de 100 cm.

Alguns dos principais softwares comerciais para quantificacdo das raizes
sdo: Delta-T-Scan (http://www.delta-t.co.uk/groups.html?group200509230)354

RooTracker (www.biology.duke.edu/rootracKer e Win-RHIZO

(http://www.regent.gc.ca/assets/winrhizo _systems himé¢m de outros gratuitos como:
EzRhizo (http://www.psrg.org.uk/plant-biometrics.htmnl DART

(http://www.avignon.inra.fr/psh/outils/dart Root Image Analyzer

(http://rootimage.msu.edu/root images/fiesmartRoot(http://www.uclouvain.be/en-
smartroo} (Le Bot et al., 2010; Leitner e Schnepf, 2012).

2.3 Marcadores moleculares

Marcadores moleculares podem ser descritos como regides do DNA com
polimorfismo entre individuos dentro de uma mesma espécie (Caixeta et al., 2013).
Marcadores controlados por genes associados a caracteres morfologicos, em geral
fenotipos de facil identificagdo visual, foram utilizados até meados da década de 60 em
estudos de genética e melhoramento. Esses marcadores contribuiram muito para o
desenvolvimento teérico da analise de ligacdo génica e para a construcao dos primeiros
mapas moleculares (Ferreira e Grattapaglia, 1998). Diversos estudos ao longo dos
tempos, principalmente nas Uultimas décadas, empenharam esforcos para elucidar
algumas questdes a respeito dos genes;dais, quais estdo presentes no genoma, que
funcbes eles desempenham, e que posicdes eles ocupam no cromossomo (Griffths et al.,
2008) nas mais diversas espécies, tanto animal quanto vegetal.

Dentre as diferentes tecnologias moleculares esta o estudo do polimorfismo
do DNA que se tornou uma area ativa nas principais espécies agronémicas e plantas-

modelo (Caixeta et al., 2013). Inicialmente, a utilizagcdo de enzimas de restricdo
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permitiu a analise de polimorfismo de comprimento de fragmentos de restricdo de DNA
(Restriction Fragment Length Polymorphism - RFLP) (Botstein et al., 1980; Caixeta et
al., 2013. O isolamento desta enzima possibilitou o desenvolvimento da simtee

de cadeias de DNA. Em poucos anos, o0 sequenciamento e a sintese de oligonucleotideos
tornaram-se rotina nos laboratérios de pesquisa. Diversas outras técnicas para avaliar o
polimorfismo de DNA foram, e continuam sendo desenvolvidas, tomando como
referéncia aquelas ja existentes. Com a utilizacdo de tecnologias de seqlenciamento do
genoma nas mais diversas espécies, muitas das questdes a respeito dos genes tornaram
se mais claras, favorecendo o desenvolvimento de marcadores moleculares.

O advento da PCR acelerou os estudos de genomas em varios organismos,
pois possibilitou a clonagem e o sequenciamento de DNA, proporcionando outras
classes de marcadores moleculares. Uma das principais utilizacdes de marcadores de
DNA nos trabalhos de investigacao agricola tem sido na constru¢cao de mapas de ligacao
para diversas espécies de cultivo. Mapas de ligagdo foram utilizados para a identificacédo
de regiGes cromossdmicas que contém genes 0s quais controlam caracteristicas simples
(controlada por um Unico gene) e caracteristicas quantitativas usando analise de QTL
(Collard et al., 2005). A chegada das tecnologias de sequenciamento de nova geracao,
marcadores SNPs (Single Nucletide Polymorphisms) e genotipagem por
sequenciamento, tém sido desenvolvidos e utilizados em diferentes espécies vegetais,
pois permitem uma abordagem mais ampla do genoma (Caixeta et al. 2013).

As variacdes alélicas dentro de um genoma da mesma espécie podem ser
classificados em trés grupos principais os quais incluem as diferencas no numero de
repeticbes em série de doto especifico: microssatélites ou repeticbes de sequéncias
simples (Simple Sequence Repeats - SSR), identificacdo de polimorfismo de insercées

delecdes (InDels ), e polimorfismo de base uUnica (SNP) (Mammadov et al., 2012).
2.3.1 MarcadoresSingle Nucleotide Polymorphism (SNP)

Os marcadores denominados SNP ou Polimorfismo de Base Unica foram
utilizados pela primeira vez em humanos, identificasel@241 SNPs candidatos e

formandose um mapa de ligacdo com 2227 desses marcadores distribuidos no genoma
humano (Wang et al., 1998).
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Na genética humana as aplicagbes dos marcadores SNPs foram claramente
demonstradas apdés o sequenciamento completo do genoma, levando a descoberta de
varios milhdes de SNPs. Esse tipo de metodologia tem uma vasta area de atuacdo, como
a medicina humana, melhoramento animal, melhoramento de plact@sservacéo e
gestdo de recursos genéticos. Por serem baseados na variagcdo de uma Unica base
nitrogenada os marcadores SNPs sdo os mais abundantes quando se trata de marcadore:
de DNA em plantas (Chen et al. 2011).

SNPs representam a variacdo de DNA que ocorre em um unico nucleotideo
numa posicéo especifica do genoma (Caixeta et al., 2013). Esse tipo de mansador te
como caracteristica as modificacdes mais elementares da molécula de DNA, ou seja,
mutacBes em bases Unicas da cadeia de bases nitrogenadas do DNA (Adenina, Citosina,
Timina e Guanina) (Caetano, 2009). Os marcadores SNPs podem ser classificados
quanto a variacdo da base nitrogenada, podendo sandericdq que é a troca de uma
purina por outra purina (adenina por guanina ou guanina por adenina) ou de uma
pirimidina por outra pirimidina (citosina por timina ou timina por citosina), sendo
variacdo mais frequente, ou tlansversapque € a troca de uma purina por pirimidina
ou pirimidina por purina (Vignal et al., 2002; Caixeta et al., 2013).

Por ser, em geral, dialélico esse tipo de marcador apresenta pouca
informacéo poroco em que se enquadra, porém possibilita a genotipagem em larga
escala (Caixeta et al.,, 2013), apresentando maior densidade de marcadores para a
construcdo de mapa, além de ser mais refinado na identifica¢@cudgue controlam
caracteristicas quantitativas. (Quantitativa Trait Loci - QTL) (Vignal et al., 2002)

Os SNPs sdo marcadores que se encontram em praticamente todo o genoma
das espécies estudadas, tornando-se, por esse motivo, atraentes para a analise genétice
podendo ter implicacbes diretas nas funcgBes da proteina correspondente. Outra
caracteristica importante € a maior estabilidade, quando comparada a outros
marcadores. Ainda como vantagem, existe a possibilidade de automacdo em situacoes
gue exigem a andlise de grande nimero de individuos e de marcadores, como no caso da
utilizagdo de marcadores aleatdrios para varreduras completas de genomas para

localizacéo de QTL (Regitano e Veneroni, 2009
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2.3.2 Chip de DNA

O pensamento de se utilizar arranjos contendo grandes quantidades de
genes, com 0 proposito de analisar os dados simultaneamente, provém da técnica
conhecida como Dot-Blot (Kafatos et al., 1979). Com os avancos na tecnologia, como a
disponibilidade de sistemas robotizados que permitiram a confec¢cdo de arranjos com
alta densidade e, a adocdo de métodos de deteccdo Otica, como a fluorescéncia, que
confere a sensibilidade para se fazer as medidas intensidade (Rosa et al., 2007), foi
possivel aprimorar a técnica, cheganddChip de DNA (Schena et al., 1995). Existem
diferentes nomenclaturas para essa técnica cimmde DNAou RNA, Microarranjos
de DNA, Biochipoou GeneChipgGabig e Wegrzyn, 2001). O termo microarranjo €
uma traducdo bem aceita para o termo em ingliésoarray pelo qual esta técnica
mais conhecida.

O Chip de DNA ou DNAmicroarray € uma técnica da biologia molecusar
qual consiste em uma placa eletroquimica de alta sensibilidade capaz de detectar
moléculas de DNA. E uma tecnologia capaz de mensurar a expressdo de milhares de
genes em um uUnico experimento (Brown et al., 2000chs de DNA, em alusédo ao
componente eletronico miniaturizado que carrega milhdes de transistores, sdo colecdes
de segmentos de DNA que se encontram ordenadamente distribuidos sobre uma
superficie sdélida (Rosa et al., 2007). Consiste em um arranjo organizado e pré-definido
de moléculas de DNA quimicamente ligadas a uma superficie sélida revestida com
compostos que conferem carga positiva.

Um chip de DNA ou microchip é uma técnica de genotipagem em larga
escala que utiliza laminas onde séo colocados quantidade infima de DNA com eletrodos
e sensores capazes de detectar moléddadNA (fragmentos de DNA gendmico,
cDNAs ou oligonucleotideos) na forma de corrente eletroquimica que € transmitida para
um analisador de genes automatico. Consiste de um pedaco de material semicondutor
construido, em geral, pelos elementos silicio (Si), germéanio (Ge), plastico, nylon ou
silicone que contém um circuito eletrénico (Caixeta, 2013).

Cada ponto da placa € um endereco génico em particular para cada
componente da colecdo, e quanto mais pontosiigooarray mais abrangente seea

andlise ddranscriptoma Cada um desses endere¢os ou pontos no arranjo € chamado de
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spot e contém uma quantidade infima de DNA devidamente imobilizada, denominada
sonda(ou probe (Rosa et al., 2007).

2.3.3 Locos de Caracteristica Quantitativa - QTLs

A grande maioria das caracteristicas de interesse agronémico, nas diversas
culturas, possui controle genético definido por varios genes que séo distribuidos pelo
genoma da planta. Essaaracteristicas sdo, em geral, influenciadas pelo ambiente,
sendo, portanto, de dificil controle. As regifes, dentro do genoma, que contém genes
associados com uma caracteristica em particular sdo conhecidas l@mnde
caracteristica quantitativa ou QTQantitative Trait Logi (Haseman e Elston, 1972;
Collard et al., 2005). Ressalta-se que a definicdo atribuida a QTL refere-se a uma
associacao estatistica entre uma regido especifica dentro do genoma a uma determinada
caracteristica fenotipica (Rezende et al., 2013).

Nas trés décadas mais recentes grandes avancos na area dos marcadores
moleculares foram conseguidos, chegando a niveis impressionantes com o0 aporte da
nanotecnologia. Esse avan¢o possibilitou a identificacdo e de regifes especificas do
genoma da planta que sdo responsaveis por determinada caracteristica (Uga et al.,
2011), ou até mesmo na identificacdo do gene que controla a caracteristica (Uga et al.,
2013).

Desde 1995, o mapeamento de QTLs para diversas caracteristicas na cultura
do arroz vem sendo realizados, tanto @ipulagdes “temporarias” como as familias
segregantes ¢F Fs...) e retrocruzamentos,omo em populagdes “permanentes”, a
exemplo das linhagens recombinantes puras (RIL), linhagens duplo-hapléide (DH) e as
linhas puras de retrocruzamentos (BIL) (Liang et al., 2013).

Uga et al. (2011) utilizaram uma populagdo composta por 117 RIL’s
derivadas do cruzamento entre duas variedades contrastantes para aprofundamento de
raiz, uma destinada ao cultivo em varzea (subedjca) e outra ao cultivo em terras
altas (subespjapbnicg. Esses autores encontraram um grande QTL localizado no
cromossomo 9 que foi intitulado Drol (Deeper rootingQtros QTLs também foram
localizados nos cromossomos do arroz para diversas caracteristicas do sistema radicular.

Liang et al. (2013) identificaram oito QTLs localizados nos cromossomos 6 e 7 para as
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variaveis relacionadas ao sistema radicular, contudo um desses QTLs localizado no
braco curto do cromossomo 7 foi 0 que chamou mais a atencéo pois esta relacionado a
seis caracteres de raiz.

Coutois et al. (2009) em um levantamento sobre trabalhos realizados para
identificar QTLs relacionados a caracteristicas de raiz, relatam a ocorréncia de 675
QTLs para 29 varaveis do sistema radicular em arroz. Diversas caracteristicas
apresentaram um grande namero de QTLS em varios cromossomos, como € o caso de
‘espessura de raiz’ que teve 123 QTLs distribuidos nos 12 cromossomos do arroz,
porém o cromossomo que apresentou maior nimero de marcas para essa caracteristica
foi 0 4 com 17 QTLs. De modo geral, 0 cromossomo que apresentou 0 maior numero de

QTLs foi 0 2 responsavel por 101 marcas distribuidas em 19 caracteristicas de raiz.
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4. CAPITULO 1

Fendmica do sistema radicular em plantas por meio de metodologia ndo destrutiva

Resumo

O objetivo desse trabalho foi avaliar o sistema radicular em genotipos de
arroz (subesp. japbnica) por meio de uma metodologia ndo destrutiva. O experimento
foi conduzido sob condicdo de ambiente protegido na fazenda Palmital, pertencente a
Embrapa Arroz e Feijdo, localizada no municipio de Goian® em delineamento de
blocos completos ao acaso com quatro repeticdes. A parcela foi formada por um tubo de
PVC com 80 cm de comprimento por 30 cm de diametro interno. No interior desse tubo
foi instalado um tubo de acrilico transparente com 6,4 cm de diametro interno e 67 cm
de comprimento com tampas de vedacdo nas extremidades, envolto com solo. Foram
utilizados oito genoétipos de arroz: Azucena, Moroberekan, IAC 165, BRS Primavera,
Chorinho, Puteca, Ligeiro e Catetdo, com trés plantulas de cada por parcela. Uma vez
por semana foi realizada a digitalizacdo de imagens da superficie externa do tubo de
acrilico, por meio do scanner CI-600 Cano Scan, nas profundidades de 5 a 25 cm e de
25 a 45 cm. O software WinRhizo foi utilizado para quantificar as raizes das imagens
disponibilizando as variaveis comprimento (CR), area de contato (AR), diametro médio
(DR) e volume (VR). Os dados de cada variavel foram distribuidos em graficos ao
longo de dez semanas, estimando-se a area sob a curva de crescimento das raizes. Ot
gendtipos foram contrastantes (P<0,05) para caracteres do sistema radicular, com
excecdo do diametro, que nédo teve diferencas (P>0,05) entre os genotipos em ambas as
profundidades. Na profundidade de 5 a 25 cm os melhores foram, respectivamente,
Azucena, IAC 165 e Catetéo, e, na profundidade de 25 a 45 cm Azucena, IAC 165 e
BRS Primavera. Observando o desenvolvimento radicular total avaliado de 5 a 45 cm os
melhores foram Azucena seguida por IAC 165, que tiveram 0s maiores sistema
radicular. A metodologia mostrou-se rapida, pratica e eficiente para avaliar sistema

radicular em plantas situ, ao longo do desenvolvimento da cultura.
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1. Introducéo

As raizes desempenham papel de fundamental importancia na vida das
plantas, servindo como sustentacdo e meio de absorcdo da agua e nutrientes (Taiz e
Zeiger, 2004; Topp et al., 2013), além da interagdo simbiotica que elas mantém com
outros organismos (Herder et al., 2010). Diversos efeitos que se encontramena part
aérea das plantas podem ser explicados por caracteres de raiz (Vasconcelos et al., 2003).
Por isso, o sistema radicular tem sido foco de estudos que visam estabilizar, ou mesmo
aumentar a produtividade em condi¢cbes adversas ao desenvolvimento da planta, como
por exemplo, solos salinos, acidos ou com deficiéncia hidrica, além de melhorar a
resisténcia as pragas e doencas, e reduzir o uso de fertilizantes (Topp et al., 2013),
principalmente aqueles com reservas naturais limitadas, como é o caso do elemento
fésforo (Gamuyao et al., 2012).

Historicamente, o estudo de processos subterraneos envolvendo crescimento
de raiz e cinética de absorcdo de agua e de nutrientes tem sido um grande desafio para
cientistas, na medida em que o solo atua como uma barreira para a observacdo e
avaliacdoin locu dos processos fisioldgicos e morfolégicos das raizes (Abreu, 2005).
Um dos primeiros trabalhos a respeito de estudos do sistema radicular data do século
dezoito, onde Hales, em 1727, realizou uma escavacao e determinou a morfologia, o
peso e o comprimento das raizes em milho (B6hm, 1979). Posteriormente, diversas
outras metodologias foram sendo desenvolvidas ou aprimoradas a fim de levantar dados
a respeito de valores das raizes nas mais variadas culturas. As pesquisas com raizes
tiveram um aumento consideravel nos ultimos anos e vem envolvendo pesquisadores de
diversos setores. Como consequéncia, esses estudos sofrem uma série de imprecisdes ¢
erros na quantificacdo e informacdo das raizes levando a conclusdes incertas ou
enganosas (Dubrovskya e Forde, 2012).

Bohm (1979) e Shashidar et al. (2013) descrevem varias metodologias que
sdo utilizadas, ou serviram de base, para avaliar raizes em plantas por meio da
quantificacao direta ou indireta, como: método da escavacédo ou trincheira (Cairns et al.,
2009), método dos mondlitos (Courtois et al., 2003), método do trado, método de
parede vidro (Price et al.,, 2013), método da caixa transparente (Kono et al., 1987),

método do tubo de vidro e o método do tubo de PVC. Dannoura et al. (2008) e Mufioz-
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Romero et al. (2010) relatam uma metodologia que consiste em uma adaptacédo do
método do tubo de vidro. Um tubo de acrilico é instalado na parcela das plantas a serem

avaliadas, que possui tampas nas extremidades para evitar a entrada de solo, residuos ou

agua. Um scanner de raiz €600 Root Scan_(http://www.cid-inc.com/root-image/ci-
600.php é colocado no interior do tubo de acrilico e escaneada a superficie em volta
gerando uma imagem. Essa imagem passa por avaliagdo visual ou por meio de
softwares que a quantificam. Esta metodologia é um exemplo da fendmica ou
fenotipagem de proxima geracadeft-Generation Phenotypingjue € entendida como
a fenotipagem em larga escala, de forma acurada (capaz de medir efetivamente as
caracteristicas), precisa (pequena variancia entre medi¢des repetidas), relevante e dentro
de custos aceitaveis (Cobb et al., 23 sche-Neto e Borém, 2013), envolvendo uma
série de técnicasigh-throughput para automatizar e aumentar a capacidade de
avaliacdo de gendtipos com acuracia (Tisné et al., 2013).

Alguns dos principais softwares comerciais para fenotipagem de proxima

geracao de raizes sdo: Delta-T-Scan (http://www.delta-
t.co.uk/groups.html?group2005092301854 RooTracker
(www.biology.duke.edu/rootracker e Win-RHIZO
(http://www.regent.qc.ca/assets/winrhizo _systems htaém de outros gratuitos como:
EzRhizo (http://www.psrg.org.uk/plant-biometrics.htmnl DART
(http://www.avignon.inra.fr/psh/outils/dayt Root Image Analyzer

(http://rootimage.msu.edu/root images/fiesmartRoot http://www.uclouvain.be/en-
smartroo}. (Le Bot et al., 2010; Leitner e Schnepf, 2012)

A avaliacdo em termos de arquitetura radicular, comprimento das raizes e
volume explorado é um processo trabalhoso e grandes dificuldades sdo encontradas em
qualquer técnica de amostragem, como 0 tempo gasto, a pouca informacdo obtida e a
grande variabilidade dos resultados (Fante Junior e Reichardt, 1994). Dubrovskya e
Forde (2012) relatam que a diferenca entre valores encontrados para raizes laterais em
um mesmo genotipo chega a 40 vezes, dependendo da forma como se quantifica.

Nesse sentido, uma metodologia de avaliagcdo do sistema radicular em
plantas com resultados eficientes, otimizando o tempo e o trabalho dispensados, sendo

avaliado, preferencialmente-situ e ao longo do crescimento das mesmas, seria, sem
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sombra de duvidas, uma importante ferramenta na tomada de decisbes em diversas
atividades da pesquisa.

O objetivo deste trabalho foi avaliar o sistema radicular em variedades de
arroz deterras altas(Oryza sativasubsp. japdnica) por meio de uma metodologia nédo

destrutiva.

2. Material e Métodos

Conducéao do experimento

O experimento foi conduzido em condicdo controlada no Campo
Experimental da Fazenda Palmital da Embrapa Arroz e Feijdo, no municipio de
Goianira - GO, entre os meses de agosto a novembro de 2011. O delineamento
experimental utilizado foi o de blocos completos casualizados com quatro repeticoes.
Os tratamentos constaram de oito gendtipos de arroz de terras altas com coletas de
dados de raiz em duas profundidades.

A parcela foi formada por um tubo de PVC com 80 cm de comprimento por
30 cm de diametro interno. No interior desse tubo foi instalado um tubo de acrilico
transparente com 6,4 cm de diametro interno e 67 cm de comprimento, envolto com
solo. Nas extremidades do tubo de acrilico foram colocadas tampas de vedacao feitas de
borracha énd cap¥ para evitar a entrada de solo ou agua no interior desse tubo. Foram
transplantadas trés plantulas de arroz com uma semana de emergéncia ao redor do tubo
de acrilico (Figura 1).

O solo utilizado foi um latossolo vermelho com textura média. O mesmo foi
homogeneizado com peneira de malha de 1,25 cm, com intuito de retirar os agregados
maiores. Em seguida, 250 gramas do fertilizante 5-25-15 (N, P e K, respectivamente)
foram adicionados a cada parcela.

Germoplasma

A genotipagem nos programas de melhoramento de arroz desenvolvidos pela

Embrapa propiciaram a estimativa de distancia genética par-a-par entre 0s acessos e a
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selecdo destes oito acessos. Estes dados, além de dados de fenotipagem destes acesst
obtidos em experimentos de campo e de telado para tolerancia a seca, foram usados para
selecionar materiais promissores para estudo e desenvolvimento de populacdes, bem

como linhagens mais tolerantes ao estresse de seca.

Figura 1: Corte lateral em parcela experimental composta por um cano de PVC de 80
cm de comprimento e 30 cm de didmetro, um tubo de acrilico instalado no interior com
67 cm de altura e 6,4 cm de diametro com tampas de vedacéo de borracha, solo ao redor
do tubo de acrilico e plantas de arroz.

Oito variedades de arroz foram selecionadas para o estudo com base nos
seguintes critérios: @ackgroundgenético- todas as variedades sdo do gryppdnica
tropical, anteriormente caracterizados por estudos de distancia genética utilizando
marcadores microssatélites. b) Tolerancia a seca em condi¢cbes de estresse hidrico -
variedades apresentam diferentes mecanismos de tolerancia a seca (arquitetura
radicular, capacidade de penetracdo no solo, enrolamento foliar, etc.); e, ¢) Potencial
produtivo em condi¢des de estresse hidrico. A selecdo destes acessos visou maximizar a
possibilidade de se obter recombinantes com maior desenvolvimento radicular e
adaptados as condi¢cdes de plantio de sequeiro, capazes de absorver agua nas camada

mais profundas do solo durante periodos de veranicos. Nesse contexto, as oito
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variedades de arroz derras altasselecionadas para este estudo sdo apresentadas na
Tabelal.

Tabela 1: Variedades de arroz de terras altas subegp@éieica tropical e suas
respectivas caracteristicas

Variedade Caodigo* Caracteristica

Variedade tradicional de arroz coletada em Minas Ge
Brasil; subespécig@ponicatropical; nivel intermediaric
de tolerancia a seca no campo; plantas altas; gréo:
longo.

Chorinho BGA800103

Variedade tradicional de arroz coletada em Goias, Br
Puteca BGA780217 subespécigapdnicatropical; suscetivel a seca no cam
plantas altas; graos tipo longo.

Variedade comercial desenvolvida pela Embrapa Arr
Feijao, derivada do cruzamento entre as cultivares I
10 e LS 85-158, lancada em 1987; subespégiénica
tropical; planta de porte intermediario (média de
BRS cm), perflhamento médio e baixa resisténcia
. BGA 8070 T : : .
Primavera acamamento; ciclo de 100 dias (precoce); susceti
brusone; resisténcia moderada a escaldadura folia
manchade-grdos; produtividade média; exigente qua
ao ponto de colheita; elevada qualidade de gr
suscetivel a seca.

Variedade comercial de arroz desenvolvida pelo Insti
Agrondmico de Campinas, oriunda do cruzamento ¢
Dourado Precoce e IAC 1245, lancada em 1¢
subespécigapodnica tropical; resisténcia moderada
acamamento; forte desenvolvimento radicular; toler:
a seca; graos longos; ciclo curto.

IAC 165 BGA 2075

Variedade tradicional de arroz coletada no Mato Gra
Catetdo BGAB880081 Brasil; subespécigapdnica tropical; tolerante a seci
elevada produtividade; plantas altas; graos tipo longo

Variedade de arroz oriunda das Filipinas; subesg
japobnica tropical; forte desenvolvimento radicular
capacidade de penetracdo no solo; tolerante a sec:
aluminio toxico.

Azucena BGA 4627

Variedade de arroz oriunda do Oeste Africa
subespéciejapbnica tropical; forte desenvolviment

Moroberekan BGA 2524  radicular e capacidade de penetracdo no solo; tolere
seca e ao aluminio téxico; fonte de resisténcia (durav
brusone.

Variedade tradicional de arroz coletada no Maran!
Ligeiro BGA790301 Brasil; subespécigapdnica tropical; tolerante a seci
ciclo curto; baixa produtividade; gréo tipo longo.

* Cdbdigo de acesso no Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da Embrapa Arroz e
Feijao:_http://www.cnpaf.embrapa.br/cnae
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Coleta de dados

Duas semanas apos o transplantio (plantas com 22 DAE), iniciou-se a
obtencéo das imagens através do scanner de raip@Cano Scar(CID Bio-Science
Versdo 3.1.19) inserido no tubo de acrilico (Figura 1) e conectado a um computador
portatil para o armazenamento num banco de imagens. Em cada avaliacao, feitas em
intervalos de sete dias durante 10 semanas, foram geradas duas imagens por parcela,
sendo uma na profundidade de 5 a 25 cm e outra na profundidade de 25 a 45 cm.

O tubo de acrilico foi instalado com a borda superior a aproximadamente 3
cm acima da superficie do solo, apresentando uma pequena variacdo de uma parcela
para outra, devido ao rearranjo do solo (Figuras 2a e 2b). Um recipiente escuro foi
colocado na parte superior do tubo de acrilico (Figura 2c e 2d) para evitar a entrada de
luz durante a geracdo da imagem, como também, para padronizar a altura de trabalho do
scanney tomando como ponto inicial da imagem a linha do solo, e ndo a borda superior

do tubo de acrilico.

WA

I
'§

Figura 2: a) e b) Parcela com diferentes rearranjos do sa@oacherinserido no tubo
de acrilico sem o recipiente de protecaosannerinserido no tubo de acrilico com o
recipiente de protecgéao.

Os dados obtidos em cada uma das quatro variaveis, ao longbOdas

semanas de avaliacdo, permitiram a geracdo de gréaficos do desenvolvimento para os
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caracteres de raiz. A estimativa da area sob a curva de crescimento radicular, com base
nas quatro variaveis, foi usada para avaliar o desenvolvimento radicular das oito
variedades de arroz. Graficos XY foram obtidos onde a abscissa correspondeu ao
intervalo de tempo (semana) e a ordenada aos valores obtidos para cada uma das
variaveis do sistema radicular. Para isto, a area sob a curva foi dividida em 10
subintervalos pelo método dos trapézios. Cada intervalo entre semana correspondeu a
area de um trapézio que, ao final, foram somadas, resultando na area total sob a curva
ao longo das dez semanas. Os dados da area sob a curva de crescimento radicular foram
obtidos por meio deoftwareExcel 2007 (Microsoft Office Excel 2007).

A formula para o célculo da integral no intervalo da semana 0 até a semana
10 foi:

h
= — + + +...+ + +
A 2(1:O 2f1 21:2 2f82f9 f12
Ondeh é a largura de cada subintervalo equidistante:

Xi™ X
n-1

h=

Sendo Xf o valor final dex, X o valor inicial dex en o valor total dex.

Analises estatisticas

Os dados da area sob a curva de desenvolvimento radicular ao longo das dez
semanas para as variaveis comprimento da raiz (CR), volume da raiz (VR), diametro
médio das raizes (DR), e estimativa da area de contato das raizes (AR), nas duas
profundidades avaliadas foram submetidos a analise de variancia conjunta de acordo
com o modelo:

Yijk = m+ Bk + Gi + Pj + GPij+ Eijk, onde:

Yijk = efeito do gendtipo i, na profundidade j e no bloco k;

m= média geral do experimento;

Bk= efeito do bloco k;

Gi= efeito do gendtipo i;

Pj= efeito da profundidade j;
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GPij= efeito da interagdo entre o gendtipo i na profundidade j;

Eijk= erro experimental do gendtipo i, ha profundidade j e no bloco k.

Os dados de cada variavel também foram trabalhados de forma integra para
cada parcela, somando-se os resultados da area sob a curva nas duas profundidades
analisadas em cada uma das variaveis. Nesse caso o modelo estatistico foi o seguinte:

Yik = m+ Bk + Gi + Eik, onde:

Yik = efeito do gendtipo i no bloco k;

m= média geral do experimento;

Bk= efeito do bloco k;

Gi= efeito do genotipo i;

Eik= erro experimental do gendtipo i no bloco k.

As médias foram comparadas pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade. As
andlises foram realizadas utilizando-se o software estatistico Genes versdo 2013.5.1
(Cruz, 2013.

3. Resultados e Discussao

Qualidade analitica das imagens

O scanner de raiz possui um motor em sua extremidade superior, fazendo
com que o feixe de luz gire em torno de um eixo central, e assim digitalize a area em
volta do tubo de acrilico. A parte mais superficial (de 0 a 5 cm) do perfil do solo néo foi
digitalizada na imagem devido a ocupacao dessa faixa pelo motor do scanner.

Através do recipiente que ocasionou o escurecimento do tubo de acrilico foi
obtido um contraste mais nitido entre o solo e as raizes (Figura 3), proporcionando uma
melhor quantificacdo das imagens por parte do software WinRhizo.

Os dados foram obtidos ao longo de dez semanas, devendo ser observado
gue na primeira semana de avaliacdo as raizes ainda ndo haviam atingido a camada de
25 a 45 cm de profundidade no solo.

Foi observada a ocorréncia de pontos de enovelamento das raizes na
profundidade de 5 a 25 cm (Figura 4), com mais frequéncia apds oito semanas de

avaliacdo nos genaotipos com maior densidade de raiz.
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Figura 3: Imagem gerada pestwannerCl 600 Cano Scana) com a utilizacdo do
recipiente para protecdo contra a claridade e padronizacdo; b) sem a utilizacdo do
recipiente para protecdo contra a claridade e padronizacéo.

Figura 4. Pontos de enovelamento da raiz na camada de 5 a 25 cm em gendétipos de
arroz de terras altas subespéganica

Enovelamentos de raiz causam dificuldade na quantificacdo dos dados e

podem contribuir para o incremento do erro experimental, uma vez que o software que
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guantifica as imagens comporta-se como sendo esse ponto uma uUnica raiz. Em
gendtipos com sistema radicular muito desenvolvido e com espac¢o de solo limitado,
como aqueles com alta densidade de plantio, esses pontos de enovelamento podem
ocasionar competicdo das raizes nha mesma planta por elementos do solo como agua e
nutrientes minerais.

Na parte mais profunda (25 a 45 cm), onde se encontram menor quantidade
de raizes (Yoshida, 1981), ndo foram verificados esses pontos de enovelamentos nas

imagens até a décima semana, podendo ser avaliada por um periodo de tempo maior.

Andlise dos dados nas profundidades de 5 a 25 cm e de 25 a 45 cm

A Tabela 2 apresenta o resumo da analise de variancia com as estimativas
dos quadrados médios para as caracteristicas avaliadas. Foram encontradas diferencas
significativas entre as variedades para as caracteri§Rg#$<0,01) eAR (P<0,05).

N&o houve diferenca significativa (P>0,05) para as variaV@lse DR entre os
genotipos. De acordo com Yoshida (1981) e Guimarées et al. (2002) o diametro das
raizes em arroz gira em torno de 0,5 a 1,0 mm. Por esse motivo pode ndo ter sido
encontrada diferenca significativa entre os genétipos para essa variavel.

As variedades tiveram diferencas no desenvolvimento do sistema radicular
na profundidade de 5 a 25 cm em relacdo a 25 a 45 cm, o que foi evidenciado pelas
diferencas altamente significativas (P<0,01) observadas para a fonte de variacédo

“profundidade”, obtida para as quatro caracteristicas avaliadas (Tabela 2).

Tabela 2: Resumo da analise de variancia para as caracteristicas do sistema radicular:
comprimento total (CR), area de contato da raiz (AR), diametro médio (DR) e volume
total (VR) nas duas profundidades avaliadas.

Quadrado médio

F.V. GL CR AR DR VR
Bloco 3 71140,53 8832,23 0,81 5,54
Variedade 7 2274155,91* 118756,14* 0,99* 39,03°
Profundidade 1 55785626,76** 3065259,82** 140,63** 1026,49**
Var. x Prof. 7 521050,54* 43326,32* 0,72 19,67*
Residuo 45 169976,91 11910,68 0,92 4,90
Média 2377,71 454,03 5,60 6,92
CV (%) 17 24 17 32

** * @ " Significativo ao nivel de 1 e 5% de probabilidade e n&o significativo, respeetit@, pelo teste
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Todas as variaveis, com excecdo do diametro da raiz, apresentaram
diferencas significativas (P<0,05) para a interacdo entre as variedades e a as
profundidades de avaliacao das raizes.

Analisando-se as médias das areas sob a curva apresentadas na Tabela 3,
verifica-se consideravel variabilidade entre os oito genoétipos estudados para caracteres
do sistema radicular. Em geral, houve reducéo da &rea sob a curva de crescimento na
profundidade de 25 a 45 cm, quando comparada com a profundidade de 5 a 25 cm.
Resultado semelhante foi obtido por Guimaraes et al. (2011) que encontraram reducao
do sistema radicular na camada de 20 a 40 cm em relagcdo & camada de 0 a 20 cm do
solo para 37 variedades de arroz de terras altas. O arroz é uma planta de hébito aquético,
cujo processo evolutivo proporcionou a adaptacdo também em condicBes de sequeiro.
Fato que deve ter contribuido para presenca de maior concentracdo de raizes na camada
mais superficial, uma vez que em condicbes aquaticas ndo € necessario 0
desenvolvimento radicular em profundidade em busca, principalmente de agua.

Conforme a Tabela 3, as variedades com melhor desenvolvimento radicular
estimado pelo CR e AR na profundidade de 5 a 25 cm foram, respectivamente,
Azucena, Catetdo e IAC 165, enquanto na profundidade de 25 a 45 cm foram,
respectivamente, Azucena e IAC 165. Isto evidencia que Azucena e IAC 165 s&o as

variedades com bom desenvolvimento das raizes nas duas profundidades de avaliacéo.

Tabela 3: Médias das areas sob a curva para as variaveis comprimento (CR), area de
contato 2D (A2D), area de contato das raizes com o solo (AR), diametro médio (DR) e
volume (VR) ao longo de dez semanas de avaliacao nas profundidades de 5 a 25cm e de
25 a 45cm.

CR AR DR VR
Gendtipos 5-25cm 2545cm 5-25cm 2545cm 5-25cm 2545cm 5-25cm 25-45cm
Azucena 4597Aa  228¢Ba 1020,(Aa 393,2Ba  8,05Aa 4,14Ba 17,3¢Aa  5,32Ba
Catetédo 386zAb  1164Be 808,tAb 177,CBd  7,34Aa 4,1SBa 14,5ZAa 2,3CBa
IAC 165 383CAc  181ZBb 782,7Ac  280,2Bb  7,46Aa 4,15Ba 12,8€Aa 3,1CBa
Ligeiro 333ZAd  130zBd 663,Ad 207,4Bc  7,34Aa 4,1SBa 10,54Aa 2,45Ba
Chorinho 285€Ae  101€&Bg 570,7Ae  145,1Be  7,18Aa 4,0CBa 9,1fAa 1,86Ba
Puteca 271EAf 113ZBf 517,CAf 176,5Bd  6,62Aa 4,1CBa 7,9¢Aa 2,16Ba

Moroberekan 265CAg 141¢Bc 506,2Af  220,SBc 5,92Aa 3,95Ba 7,28Aa 2,63Ba
BRS Primav. 2647Ag 141€Bc 514, EAf 280,1Bb 6,74Aa 4,22Ba 7,67Aa 3,54Ba

Médias seguidas de mesma letra mailscula na linha e mintscula rexrc@udiferem estatisticamente pelo test
Tukey ao nivel de 5% de probabilidade.
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Babu et al. (2001) avaliaram variedades de arroz provenientes de varias
partes do mundo e incluiram Azucena e IAC 165 entre os melhores gendtipos para
desenvolvimento radicular.

A Figura 4 mostra o comprimento das raizes (cm) para os oito genotipos

estudados ao longo das dez semanas de avaliagao.
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Figura 4. Comprimento das raizes (cm) nas profundidades de 5 a 25 cm e 25 a 45 cm
em oito gendtipos de arroz de terras altas ao loageeinanas de avaliacao.

O gréfico do crescimento do sistema radicular indica que até quarta semana
de avaliacdo as variedades mantiveram um crescimento de raiz gradual e sem grandes
distincbes entre os gendtipos. Este periodo pode estar relacionado com o de maior
perfilhnamento nessas plantas de arroz, uma vez que existe um sincronismo entre a
emissao dos perfilhos e a emissado de novas raizes adventicias (Guimarées et al., 2013).
Apoés a quinta semana o incremento em CR foi mais expressivo para todos os materiais,
aumentando em maior ou menor escala, dependendo do genoétipo. Azucena manteve-se
superior aos demais a partir da quarta semana até ao final das avaliacdes nas duas
profundidades mensuradas. O gendtipo IAC 165 manteve um crescimento acentuado até
por volta da nona semana na profundidade de 5 a 25cm, reduzindo substancialmente o
incremento no CR na décima semana. Ja na profundidade de 25 a 45cm esse genotipo
apresentou pouco incremento a partir da oitava semana. Tal fato pode estar relacionado
com o periodo de florescimento desse genotipo que reduz o crescimento das raizes a fim
de redirecionar grande parte dos fotoassimilados para os grdos. Azucena continuou em
estagio vegetativo até o final da avaliagdo do sistema radicular raizes, continuando o

crescimento das raizes.
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Em trabalho desenvolvido por Terra (2008), com variedades tradicionais
brasileiras avaliadas para tolerancia a seca em condi¢cdes de campo, as variedades
Catetdo e Ligeiro foram incluidas no grupo de acessos mais tolerantes ao déficit hidrico.
Entre as caracteristicas responsaveis por este comportamento, o autor discute a possivel
influéncia do sistema radicular mais agressivo e profundo destas variedades.
Moroberekan é uma variedade que apresenta crescimento radicular bem desenvolvido,
principalmente em profundidade, ndo apresentando, contudo, tolerancia a condicao de
deficiéncia hidrica quando o crescimento das raizes é restrito (Henry, 2013).

A varidvel AR é uma caracteristica de grande importancia, pois estima o
quanto da superficie da raiz estd em contato com o solo. Os melhores genotipos na
profundidade de 5 a 25 cm foram, Azucena, Catetdo e IAC 165 e na profundidade de 25
a 45 cm, Azucena, IAC 165 e BRS Primavera. Azucena e IAC 165 foram superiores aos
demais nas duas profundidades de avaliagcdo. Na Figura 5 sdo apresentados os
incrementos na AR para as oito variedades ao longo das semanas avaliadas.
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Figura 5: Area de contato da raiz @mas profundidades de 5 a 25 cm e de 25 a 45 cm
em oito gendtipos de arroz de terras altas ao loagsainanas de avaliacao.

A variedade Azucena teve um aumento da area do sistema radicular mais
expressivo a partir da quarta semana, principalmente nas duas profundidades, com
tendéncia crescente da AR até a décima semana de avaliacdo. IAC 165 apresentou um
declinio na AR a partir da nona semana, o que coincidiu com o periodo de
amadurecimento dos gréos nessa variedade, pois pode ter comecado a senescéncia da:

raizes.
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O didmetro das raizes néo teve diferencas significativas entre variedades nas
duas profundidades de avaliagdo. Entretanto, observa-se diminuicdo nos valores dessa
caracteristica na regido mais profunda do solo quando comparada com a camada mais
superficial (Tabela 3). Isso pode ser devido a maior quantidade de ramificacdes do
sistema radicular & medida que aumenta a profundidade de solo, levando a redug&o no
didametro médio das raizes secundarias, terciarias e quaternérias (Guimardes et al.,
2002). Na figura 6 sdo apresentados os DR para os oito gendtipos avaliados ao longo

das dez semanas de avaliacao.

mm

mm X ia 95 . :
i A e Didmetro (25 a 45 em
Azucena - o0 Diametro (5 a 25 cm) 18 Czt)u;na ( )
1 Catetdo S el Bl
TIAC 165 it 15 ]A.C'165 T
3\ Eibeio aa Ligeiro e
2“‘ Cl;orinhu - 1.2 Chorinho ~ ~=-=-=

BRS Primavera  -=—=— BRS Primavera —a—s—
Moroberekan - % —x-- 0.9 Moroberekan —x-—x-—x--

Puteca >>>

Puteca e

~ e
PG G P - e S—
!Ej:;;i*l‘:: = *:i* S

Semana Semana

6 7 8 9 10 /] 3 4 5 6 7 8 9 10

—_
o
w
-
v

Figura 6: Diametro radicular médio (mm) nas profundidades de 5 a 25 cm (a) e 25 a 45
cm (b) em oito gendtipos de arroz de terras altas ao longo das semanas de avaliacao.

Observa-se que no inicio das avaliagdes foram detectados os maiores valores
de didametro de raiz (Figura 6), tornando-se mais finas com o passar das semanas. Nas
primeiras semanas de avaliacao as plantas de arroz emitem as raizes primarias, seguidas
das secundéarias, terciarias e assim por diante. As raizes primarias, em geral, sdo mais
grossas que as secundarias, e essas mais grossas que as terciarias e assim
sucessivamente (Yoshida, 1981).

O volume do sistema radicular €, também, de grande importancia e muito
utilizado em trabalhos de raiz para a cultura do arroz (Courtois et al., 2009). Nesse
experimento, as variedades ndo apresentaram diferencas significativas entre as médias
de VR para as duas profundidades avaliadas (Tabela 3). Semelhante ao ocorrido com o
DR, o VR reduziu significativamente (P<0,01) na profundidade de 25 a 45 cm em todas

as variedades avaliadas em relacdo a profundidade de 5 a 25 cm. Verificou-se

40



incremento mais expressivo no volume a partir da quinta semana de avaliagéo,

principalmente para as variedades Azucena e IAC 165 (Figura 8).
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Figura 8: Volume radicular (chhnas profundidades de 5 a 25 cm (a) e 25 a 45 cm (b)
em oito gendtipos de arroz de terras altas ao longo das semanas de avaliacao.

Price et al. (1997) estudando sistema radicular em arroz, encontraram
menores valores para as variaveis comprimento, volume e didmetro médio das raizes
para a variedade Moroberekan em relacdo a variedade Azucena. Observaram, ainda, que
a variedade IAC 25, um dos genitores de IAC 165, apresentava valores de

comprimento, volume e didmetro médio das raizes menores que Azucena.
Andlise dos dados na profundidade de 5 a 45 cm

A analise da soma dos dados coletados nas profundidades de 5 a 25 e de 25 a
45 cm de profundidade para cada uma das varidveis, encontrados na Tabela 4,
indicaram que, com excecdo do DR (P>0,05), existe diferenca altamente significativa
(P<0,01) entre médias das variedades para os caracteres CR, AR e VR.

Tabela 4: Analise de variancia para as variaveis comprimento da raiz (CR), estimativa
da area de contato da raiz (AR), diametro médio da raiz (DR) e volume da raiz (VR) na
profundidade de 5 a 45 cm.

Quadrado médio

F.V. GL CR AR DR VR
Bloco 3 163868,96 18482,97 1,75 11,46
Variedade 7 4441320,22% 234711,74% 1,37° 77,16%
Residuo 21 589852,93 37372,30 1,79 13,60
Média 4749,17 907,17 6,50 13,83
CV (%) 16 21 21 27

* ** @ " Sjgnificativo ao nivel de 5 e 1% de probabilidade e n&o significativo, respeetit@, pelo teste
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Quando se observa o teste comparativo entre as médias das oito variedades
utilizadas no estudo, que estdo apresentadas na Tabela 5 werifjua- Azucena
apresentou maior desenvolvimento radicular, seguida por IAC 165 e Catetdo, para as

variaveis CR, AR e VR na profundidade de 5 a 45 cm.

Tabela 5: Médias das areas sob a curva para caracteristicas de raiz, comprimento (CR),
area de contato das raizes (AR) e volume (VR) ao longo de dez semanas de avaliagdo na
profundidade de 5 a 45cm.

Gendtipos CR AR VR
Azucena 6841,3:a 1408,1¢ 22,610:a
IAC 165 5641,4.ab 1062,97ab 15,95¢ab
Catetdo 5026,1.ab 986,43¢ab 16,829tab
Chorinho 3873,tb 715,81¢h 11,013tb
Puteca 3850,7°b 692,54th 10,14<b
BRS Primavera 4062,9¢b 794,665h 11,212¢b
Moroberekan 4068,6¢tb 727,13t 9,91¢b
Ligeiro 4628,tb 869,57:b 12,975b

Médias seguidas de mesma letra na coluna ndo diferem estatisticamente pelo teste de fiviatyde
5% de probabilidade.

Azucena é uma variedade tradicional das Filipinas, do grupo jap6nica
tropical, tendo como caracteristicas bom desenvolvimento radicular (Babu et al., 2001)
e significativa tolerancia ao estresse de seca (Gomez et al. 2006; Laffite et al., 2004;
Price et al., 2002). IAC 165 lancado no inicio da década de 80, € um gendtipo com alta
rusticidade e boa produtividade mesmo quando comparado com variedades de terras
altas atuais. Contudo, caiu em desuso devido ao tipo de grédo longo e grosso, que néo &
muito aceito pelo mercado consumidor do Brasil. Catetdo € uma variedade tradicional
de arroz coletada no estado do Mato Grosso, Brasil, subespécie jap6nica tropical,
apresentando elevada produtividade, com plantas altas e gréos tipo longo. E considerado
um genotipo tolerante ao estresse por deficiéncia hidrica (Terra, 2008). Esses trés
genotipos apresentam certa tolerancia ao estresse de seca, o que pode ser atribuido, en
partes, ao seu bom desenvolvimento radicular como aqui observado.

A extracdo e separacdo das raizes e do solo nos métodos tradicionais
avaliados de formax sity mesmo tomando os devidos cuidados, séo fontes de erro na
determinacdo quantitativa de caracteres de raiz (Dubrovskya e Forde, 2012). O método
utilizando o scanner Cl 600ano Scargera uma imagem do sistema radicutasitu,
permitindo a separacao das raizes e do solo pela diferenca entre contrgsitesshies
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imagem, que pode ser realizado por diferentes softwares desenvolvidos com esse
objetivo (Le Bot et al., 2010). Por esse motivo, infere-se que as atividades de extracdo e
separacao das raizes ndo sao incluidas no erro experimental nesse método, reduzindo,
por consequéncia, o coeficiente de variacdo do experimento (CV).

Em gendtipos com sistema radicular muito desenvolvido, com limitada area
para o crescimento das raizes e em semanas avancadas de avaliacdo aamagens
camadas mais superficiais podem ficar comprometidas. Isso se deve ao fato da grande
formacdo de raizes em pontos da imagem, chamados aqui de pontos de enovelamento.
Contudo, as andlises podem decorrer por um periodo de tempo maior em areas mais
profundas do solo.

A velocidade de obtencédo das imagens permitiu que centenas de amostras
pudessem ser obtidas diariamente formando um ‘banco de imagens’. Aspectos que s&o
positivos ao uso dessa metodologia de fenotipagem de préxima geracao.

A metodologia € dindmica e possibilita a coleta de um grande nuamero de
imagens do sistema radicular de forma ndo destrutiva, permitindo o acompanhamento
do crescimento das raizes ao longo do tempo em diferentes profundidades do solo. Essa
metodologia se encaixa no terfAendmicaou fenotipagem de proxima geracitext-
Generation Phenotypingque é entendida como a fenotipagem em larga escala, de
forma acurada, precisa, relevante e dentro de custos aceitaveis (Frische-Neto e Borém
2013).

4. Conclusédo

O bioensaio desenvolvido apresenta-se como metodologia rapida, pratica,
precisa e eficiente de avaliag@icsitu do sistema radicular em plantas, o que possibilita
0 acompanhamento do crescimento das raizes ao longo do tempo, e em diferentes
profundidades do solo.

Entre as variedades de arroz utilizadas no estudo, Azucena obteve os maiores
valores para as variaveis CR, AR e VR, seguida por IAC 165, apresentando u
crescimento do sistema radicular bem expressivo tanto na parte mais superficial quanto

em camadas mais profundas do solo.

43



A metodologia pode ser indicada para diversas atividades de pesquisa como
em vérias etapas dentro do melhoramento de plantas, em estudos gendmicos e
hereditarios dos caracteres de raiz, em trabalhos com respostas das plantas a atividades

fisica ou quimica dos solos, em fitopatologia, em botanica, dentre outras.
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5. CAPITULO 2

Fenbmica radicular em uma colecao nuclear de arroz de terras altas

Resumo

Colecdes nucleares sdo formadas com objetivo de obter o menor niumero de
genotipos com 0 maximo de representacdo alélica. O conhecimento dos caracteres
fenotipicos nessas colecbes é uma importante ferramenta para os programas de
melhoramento. O objetivo desse trabalho foi avaliar caracteres de raiz em uma Colegéo
Nuclear Temética de Arroz para Tolerancia a Seca (CNAS). Foram utilizados 87
acessos pertencentes a CNAS da Embrapa em delineamento em blocos ao acaso, com
trés repeticdes, sob condicdo controlada. Foi utilizada uma metodologia ndo destrutiva
com a digitalizagéo de imagens por meio desgannerde raiz (CI 600Root Scahe
quantificacdo por meio deoftware WinRhizeersdo 2008b. Os gendtipos com sistema
radicular mais desenvolvido para a condicdo de casa telada na profundidade de 5 a 25
cm foram Cajueiro Liso e Pana. Ja na profundidade de 25 a 45 cm os maiores sistemas
radiculares foram de Meruim Ligeiro, Samambaia Amarelo e Legitimo. Tomando como
base uma dissimilaridade de 20% entre os genoétipos da CNAS foram formados nove
grupos por meio do método de agrupamento do vizinho mais distante, mostrando a
existéncia de grande variabilidade entre os acessos da CNAS para caracteres de raiz.

Palavras chave:fen6mica, raiz, colecado nuclear, arroz, diversidade

1. Introducéo

O conhecimento da diversidade genética expressa por meio de caracteres
fenotipicos é ferramenta essencial para a escolha de genitores nos programas de
melhoramento. A andlise da diversidade genética se destina a identificacdo de genitores
mais adequados a obtencdo de hibridos com maior efeito heterdtico, proporcionando
maior segregacdo em recombinacdes e o aparecimento de genotipos transgressivos
(Cruz e Carneiro, 2006).

O Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da Embrapa Arroz e Feijao possui

acervo de aproximadamente 27.006 acessos de arroz, sendo:. 2.732 variedades

47



tradicionais do Brasil, 7.080 linhagens ou variedades oriundas de programas de
melhoramento, 238 acessos de espécies silvestres coletadas no Brasil, e ainda, 16.956
acessos provindos da Colecéo de arroz dos Estados Unidos (Rangel et al., 2013). O uso
desses acessos como fonte de variabilidade genética para inimeras caracteristicas
desejaveis nos programas de melhoramento é, sem sombra de davidas, relevante tesouro
para a humanidade e o conhecimento desse background genético é indispensavel
guando se trata da busca de alelos de interesse.

Existe, porém, a dificuldade de realizar nessas cole¢cdes a avaliacéo,
caracterizacdo e documentacao devido ao grande numero de acessos existentes. Assim,
apenas cerca de 4% dos acessos armazenados em todo o mundo vém sendo utilizados
(Vasconcelos, et al. 2007). No entanto, existe a possibilidade de se trabalhar com uma
amostra que representeébackgroundgenético da populacéo original, que nesse caso é
conhecida comaore collectionou colecdo nuclear(Frankel e Brown, 1984). Esta
estratégia permite priorizar e concentrar a aplicacao de recursos de modo a formar um
banco de dados mais completo sobre este conjunto de acessos levando, efetivamente, a
ampliacdo no uso do germoplasma (Abadie et al., 2005).

Com intuido de desenvolver colecdes de acessos com foco em determinados
temas Pessoa-Filho et al. (2007) desenvolveram uma colecao nuclear tematica de arroz
para tolerancia a seca, contendo 86 gendétipos de arroz de terraOnfizs qativa
subespjapbnicg provenientes das variedades tradicionais de coleta intitQlaldgéo
Nuclear Tematica de Arroz para Tolerancia a SECBAS) da Embrapa. Essa colecao
representa 85% da riqueza alélica de uma populacédo formada por 485 acessos de arroz
da subespécie japobnica.

O comportamento das plantas para determinadas caracteristicas acima do
solo tornam-se mais faceis de serem explicadas quando se compreende o que acontece
abaixo da superficie do solo, principalmente, com relacdo ao crescimento e a
distribuicdo de raizes no perfil do solo (Vasconcelos et al. 2003). Algumas
caracteristicas de grande importancia agronémica em plantas de arroz dependem direta
ou indiretamente das raizes, que podem ser atacadas por larvas de insetos aquaticos
causando a chamada bicheira da raiz (Oliveira et al., 2010) e pelo Rytigiom
arrenomanescausador da podriddo da raiz. O sistema radicular do arroz influencia,

ainda, a absor¢do de nutrientes (Li et al., 2009; Topp et al., 2013), a toleréncia a solos

48



acidos ou alcalinos, e a tolerancia ao estresse de seca (Henry et al., 2011; Uga et al.,
2013), que € o principal estresse abiotico responséavel pela redugcédo na producédo do arroz
sob o sistema de terras altas (Uga et al., 2011).

O objetivo desse trabalho foi fendipo sistema radicular d&olecao
Nuclear Tematica de Arroz (subesp. japdnica) para Tolerancia a SeNAS) da
Embrapa, por meio do scanner de raiz CI-600.

2. Material e Métodos

Este trabalho foi desenvolvido na Fazenda Palmital da Embrapa Arroz e
Feijdo, no municipio de GoianiraGO, entre os meses de agosto de 2011 a junho de
2012. O delineamento utilizado foi o de blocos casualizados com trés repeticoes,
conduzidos sob condic&o controlada.

A unidade experimental constou de um cano de polietileno de 30 cm de
didmetro interno com 80 cm de altura. No interior desse cano foi instalado um tubo de
acrilico com 6,4 cm de didametro interno por 67 cm de comprimento envolto com

latossolo vermelho, textura argilosa (Tabela 1).

Tabela 1: Resultado da analise do solo, 2011.

Andlise de solo

M.O. pH P(Mel.) K Ca Mg Al H + Al Areia Silte Argila
% CaChb mgdm?® ——emoldm®* ——— g kg*
1,9 54 0,5 0,24 2,0 0,8 0,0 2,5 590,0 120,0 290,0

Na ocasidao do enchimento dos canos foram misturados, por meio de uma
betoneira, 250 gramas do adubo 5-25-15 (N, P e K, respectivamente) no solo de cada
parcela. Em volta do tudo de acrilico foram transplantadas trés plantas de arroz com
uma semana de emergéncia formando um triangulo.

O material genético utilizado foi a CNAS composta por 86 acessos
provenientes do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da Embrapa Arroz e Feijao. Foi
incluida, ainda, a testemunha BRS Primavera, uma cultivar destinada ao cultivo em
terras altas com boas caracteristicas agrondmicas, principalmente tipo de gréo (Tabela
2).
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Duas semanas apds o transplantio iniciou-se a obtencdo das imagens na
profundidade de 5 a 25 cm e, na semana seguinte, na profundidade de 25 a 45 cm,
gquando se verificou a presenca de raizes nessa profundidade. As imagens foram
digitalizadas através de uscanner(Cl — 600 Cano Scahinserido no tubo de acrilico,
sendo escaneada a superficie em volta desse tubo. As avaliacbes decorreram
semanalmente até a oitava semana.

Tabela 2: Colecdo nuclear tematica de arroz de terras altas para tolerancia a seca da
Embrapa Arroz e Feijdo com o codigo do acesso no Banco Ativo de Germoplasma.

BAGY Traf Acessos BAG Trat Acessos BAG Trat Acessos
CA780044 1 Cateto Seda CA800034 30 Iguapé sem Aresta CNA 937 59 cCataldo
CA780059 2  Maruim CA800150 31 Vermelhdo CNA 1420 60 Carreon
CA780158 3  Cajueiro Liso CA810050 32 Samambaia Amarelo CNA 4487 61 Makouta
CA780033 4  Enche Tulha CA810038 33 Samambaia CNA5667 62 Beira Campo Dourado
CA780170 5 Formosa CA820069 34 Paulista CNA 4623 63  Pico Negro
CA780202 6  Arroz Maranh&o CA820103 35 Arroz Carolino CNA 4762 64 Pana

CA780287 7  Paulista Dourado CA830133 36  Arroz Catetéo CA800143 65 Agulhinha Tardio
CA780299 8  Meruim Ligeiro CA840023 37 Gergelim CA790241 66  Muruim Branco
CA780301 9  Maranhdo (Verdadeiro, CA840049 38  Arroz do Sul CA790359 67  Tord Vermelho
CA780308 10 Amareldo Ligeiro CA860089 39 Arroz Branco Bico Preto CA800015 68 Dourad&o
CA780217 11 Puteca CA870050 40 Branco 4 Meses CA800178 69  Arroz Agulhinha
CA780329 12 Comum Crioulo CA840058 41 Arroz Cabeludo CA870068 70  Arroz Comprido
CA780336 13 Pratdo Goiano CA870056 42 Carioca/Rabo carneiro CA940003 71 Japonés
CA780261 14 Prata Branco CA840148 43 Fundo Roxo CA970012 72  Agulhinha Vermelho
CA790032 15 Palha Murcha CA870078 44 3 meses amarelo CA980005 73  Arroz Toro Graudo
CA780281 16 Cano Roxo CA870092 45 Branquinho CA980008 74  Arroz Agulha
CA790282 17 Chatdo Vermelho CA870109 46 4 Meses Antigo CA980029 75 Arroz Pindare
CA790301 18 Ligeiro CA870139 47 Noventinha CNA 2878 76 Rexoro

CA780295 19 Santo Américo CA870152 48 Carolina CNA 3275 77 64 Dias
CA790328 20 Vermelho CA870175 49  Arroz do Maranhdo CNA 3487 78 Lambari
CA780324 21 Cacho Duplo CA870177 50  Arroz Roxo ou Caqui CNA 3151 79 Zenith

CA790346 22 Nenén CA880010 51 Legitimo CNA 4510 80 Piedad

CA800068 23 Amareldo/Douraddo CA880053 52 Bico Ganga Cana Roxa CNA 8429 81  Agulhinha Ipameri
CA800081 24 Brejeiro/ Nenenzinho CNA5659 53  Arroz Ligeiro CA960008 82 Caiana Grande
CA800082 25 Brejeiro CA880093 54  Arroz Periquito CA790238 83 Jatoba

CA800091 26 Quebra Cacho CA870064 55 Arroz Santa Inés CA780357 84  Aragatuba
CA800127 27 Bicode Rola CA880081 56 Catetdo CA790176 85  Buriti Vermelho
CA790337 28 Muruim Branco CA980023 57 Arroz Canelade Ferro CNA3056 86 Tapuripa
CA800020 29 Douraddo/Amareldo CNA 27 58 Agulha ESAV CNA 8070 87 BRS Primavera

7 Cédigo de acesso Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Arroz e £dijatamento.

As imagens geradas pedoannerforam analisadas por meio doftwarede
analise de imagens WinRhizo, versdo 2008, o qual disponibiliza, dentre algumas

caracteristicas o comprimento total das raizes (CR), volume total (VR), diametro médio
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das raizes (DR) e estimativa da area de contato das raizes com o solo (AR). Os dados
obtidos desta forma possibilitaram a geracdo de graficos do desenvolvimento radicular
ao longo das semanas para as variaveis descritas. A partir desses graficos foram gerados
dados sob a curva de crescimento das raizes ao longo das semanas de avaliacao.
Utilizou-se para tanto o método doapézios

O método utilizando o scanner Cl 600 Cano Scan gera uma imagem do
sistema radicular, o que permite a separacado das raizes e do solo pela diferenca entre
contrastes dopixels da imagem pelo software WinRhizo. Essa fenotipagem em larga
escala, rapida e de forma acurada pode ser inserida no termo Fendmica (Fritsch-Neto e
Borém, 2013).

Os dados foram submetidos a analise de variancia conjunta nas duas
profundidades na condicdo de casa telada, cujo modelo matematico foi Yijk = m+ Bk +
Gi + Pj + GPij+ Eijk.

As médias das variedades no experimento em casa telada foram comparadas
pelos testes de Tukey ou pelo agrupamento Scott-Knott, também, a 5% de
probabilidade. Considerando-se as variaveis do sistema radicular na condicdo de casa
telada, foi formado um dendrograma com método de Mahalanobs para estimar as
dissimilaridades, e o agrupamento por meio do Vizinho Mais Distante (Cruz e Carneiro,

2006), utilizando-se softwarede analises estatisticas Genes v.2013, 5.1 (Cruz, 2013).

3. Resultados e Discussao

De posse dos dados da area sob a curva de crescimento na condicdo de casa
telada efetuou-se a analise de variancia conjunta para as quatro variaveis do sistema
radicular da CNAS, nas profundidades de 5 a 25 cm e de 25 a 45 cm (Tabela 2).

Com base na andlise de variancia observa-se a existéncia de diferencas
significativas (P<0,01) para as variaveis do sistema radicular CR, AR, DR e VR entre
contrastes de médias dos gendtipos e das profundidades, e, a ocorréncia de interacéo
entre genotipo e profundidade de raiz na CNAS. Essas diferencas encontradas na analise
de variancia podem ser atribuidas a grande variabilidade genotipica encontrada nessa

populacao, refletida fenotipicamente nas variaveis do sistema radicular.
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Tabela 2: Resumo da andlise de variancia para area sob a curva de crescimento nas
varidveis do sistema radicular: comprimento (CR), area de contato (AR), didmetro
médio (DR) e volume (VR) em duas profundidades avaliadas (5-25 e 25-45 cm) em
uma CNAS. Goiania, 2013.

Quadrado médio

F,V, GL CR AR DR VR
Bloco 2 1571325,08 38937,80 6,507 7,216
Variedade 86 1145470,40** 31442,49** 0,25** 6,183**
Profundidade 1 116991626,15** 5513885,94** 254,047* 1453,926**
Interacéo 86 1050252,84** 28295,27** 0,214** 5,320**
Residuo 346 95539,70 2590,11 0,145 0,553
Média 1686,1015 276,5481 3,4129 3,6871
CV (%) 18,33 18,40 4,09 20,16

** Significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste F.

Verificada a presenca de diferencas significativas, aplicou-se o teste de
comparativo e de agrupamento entre médias dos gendtipos para as quatro variaveis
avaliadas nas duas profundidades (Tabela 5).

Quando se observa o teste comparativo entre médias de CR para a area sob a
curva de crescimento de raiz todos os acessos evidenciam diferencas significativas
(P<0,05) entre as profundidades avaliadas. A grande maioria apresenta reducdo no
comprimento de raiz da camada mais superficial (5 a 25 cm) para a camada mais
profunda (25 a 45 cm). Contudo, alguns materiais mostraram comportamento contrario,
apresentando maior comprimento de raiz na profundidade 25 a 45 cm em relacéo a
camada mais superficial (5 a 25 cm), sendo eles: Arroz Ligeiro, Samambaia Amarelo,
Arroz Cabeludo, Tapuripa, Beira Campo Dourado, Agulhinha Vermelho, BRS
Primavera, Arroz Branco Bico Preto, Iguape sem Aresta, Arroz do Sul e 4 Meses
Antigo.

Os dados sob a curva para a variavel CR na profundidade de 5 a 25 cm, os
genotipos que mais se destacaram foram: Cajueiro Liso e Pana. O acesso Cajueiro Liso
€ um genotipo coletado pela Embrapa com ciclo aproximado, até o florescimento, de 90
dias e porte mais elevado (em torno de 116 cm). Ja o Pana é um acesso proveniente do
Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT) com ciclo até o florescimento em
torno de 89 dias e altura de 98 cm (Adorian, 2010). Na profundidade de 25 a 45 cm os
materiais que mostraram os melhores desempenhos foram, respectivamente, Meruim
Ligeiro, Samambaia Amarelo, Legitimo, Carioca / Rabo de Carneiro, Arroz Cabeludo,

Arroz Ligeiro, Arroz Branco do Bico Preto, Agulhinha Vermelho, Arroz Roxo ou
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Caqui, Iguape sem Aresta, Arroz do Sul e Prata Branco. Dentre aqueles que se
enquadraram no grupo dos menores valores para area sob a curva na profundidade de 5
a 25 cm destacam-se, respectivamente, 4 meses Antigo, Tapuripa e Beira Campo
Dourado, e, na profundidade 25 a 45 cm, destacam-se, respectivamente, Pana, Douradao
/ Amareldo e Caiana Grande.

E conveniente ressaltar que o genotipo Pana destacou-se dentre os maiores
valores na profundidade de 5 a 25 cm. Porém, na profundidade de 25 a 45 cm,
apresentou um dos menores valores para o comprimento de raiz, ou seja, 0 maior
percentual de raiz desse material estd nas camadas mais superficiais do solo. Esse
gendtipo pode ser indicado para estudos fenotipicos e genotipicos quanto aos caracteres
de raiz, principalmente em profundidade.

Tabela 5: Teste comparativo e de agrupamento entre médias da area sob a curva de
crescimento de raiz em uma CNAS para as variaveis: comprimento (CR), area de

contato (AR), diametro (DR) e volume (VR), Goiania, 2013.
CR AR DR VR
Trat™ 5a25 25 a 45 5a25 25 a 45 5a25 25 a 45 5a25 25a 45
1 3141 AbY 1655 Bb 529 Ac 240 Bb 3,86 Ab 2,78 Aa 7,12 Ab 2,79 Ab
2 2881 Ac 1114 Bc 490 Ac 139 Bd 3,66 Ab 2,37 Aa 6,71 Ab 1,38 Ad
3 3902 Aa 756 Bd 692 Aa 101 Bd 3,76 Ab 2,39 Aa 9,94 Aa 1,07 Ad
4 1940 Ad 1385 Bb 361 Ad 205 Bc 4,56 Aa 2,69 Aa 5,38 Ac 2,45 Ac
5 2240 Ad 1621 Bb 405 Ad 181 Bc 4,26 Aa 2,93 Aa 585 Ab 2,38 Ac
6
7
8
9

2181 Ad 1649 Bb 371 Ad 239 Bb 3,80 Ab 2,63 Aa 5,06 Ac 2,75 Ab

1414 Ae 1360 Bb 262 Ae 193 Bc 508 Aa 2,81 Aa 3,89 Ad 2,19 Ac

2877 Ac 2521 Ba 485 Ac 387 Ba 3,84 Ab 289 Aa 6,54 Ab 4,77 Aa

3187 Ab 1392 Bb 581 Ab 191 Bc 3,79 Ab 253 Aa 852 Aa 2,09 Ac
10 2242 Ad 1764 Bb 382 Ad 262 Bb 3,86 Ab 258 Aa 518 Ac 3,12 Ab
11 2998 Ac 905 Bc 547 Ab 135 Bd 4,11 Ab 2,76 Aa 7,96 Aa 2,06 Ac
12 2171 Ad 781 Bd 364 Ad 115 Bd 3,88 Ab 2,79 Aa 4,89 Ac 1,36 Ad
13 1967 Ad 1359 Bb 341 Ad 185 Bc 4,32 Aa 2,63 Aa 4,74 Ac 2,03 Ac
14 3042 Ab 1905 Ba 507 Ac 254 Bb 3,61 Ab 251 Aa 6,76 Ab 2,71 Ab
15 2688 Ac 1242 Bc 483 Ac 182 Bc 3,80 Ab 2,82 Aa 6,94 Ab 2,14 Ac
16 2858 Ac 1629 Bb 478 Ac 225 Bb 3,70 Ab 259 Aa 645 Ab 2,49 Ac
17 1851 Ad 1764 Bb 329 Ad 261 Bb 4,11 Ab 2,80 Aa 4,68 Ac 3,09 Ab
18 2837 Ac 669 Bd 483 Ac 95 Bd 4,11 Ab 284 Aa 6,57 Ab 1,08 Ad
19 1088 Af 398 Bd 205 Af 59 Bd 4,54 Aa 252 Aa 3,10 Ad 0,70 Ad
20 2816 Ac 1176 Bc 477 Ac 174 Bc 4,66 Aa 2,73 Aa 6,47 Ab 2,05 Ac
21 1804 Ad 1737 Bb 344 Ad 251 Bb 5,12 Aa 2,69 Aa 528 Ac 2,89 Ab
22 2644 Ac 1454 Bb 486 Ac 232 Bb 4,00 Ab 294 Aa 7,12 Ab 2,99 Ab
23 1722 Ae 1324 Bb 290 Ae 197 Bc 4,40 Aa 294 Aa 393 Ad 2,34 Ac
24 1602 Ae 743 Bd 287 Ae 106 Bd 4,02 Ab 3,02 Aa 4,10 Ad 1,22 Ad
25 1554 Ae 943 Bc 280 Ae 138 Bd 429 Aa 290 Aa 4,07 Ad 1,61 Ac
26 1652 Ae 635 Bd 310 Ae 90 Bd 4,05 Ab 2,76 Aa 4,71 Ac 1,03 Ad
27 2223 Ad 744 Bd 387 Ad 103 Bd 4,20 Ab 2,68 Aa 542 Ac 1,15 Ad
28 2556 Ac 958 Bc 447 Ac 134 Bd 4,26 Aa 259 Aa 6,25 Ab 1,49 Ad
29 1122 Af 349 Bd 205 Af 53 Bd 4,54 Aa 298 Aa 3,01 Ad 0,65 Ad
30 1645 Be 1987 Aa 279 Be 298 Aa 3,78 Ab 2,78 Aa 3,79 Ad 3,56 Ab
31 1752 Ae 1321 Bb 294 Ae 178 Bc 3,77 Ab 251 Aa 3,94 Ad 1,92 Ac
32 1814 Bd 2434 Aa 343 Bd 396 Aa 4,79 Aa 3,09 Aa 523 Ac 5,18 Aa
33 2071 Ad 1116 Bc 395 Ad 159 Bc 4,69 Aa 2,73 Aa 6,03 Ab 1,81 Ac
34 2091 Ad 867 Bc 370 Ad 119 Bd 4,62 Aa 2,61 Aa 5,27 Ac 1,31 Ad
35 1630 Ae 1043 Bc 268 Ae 131 Bd 465 Aa 244 Aa 353 Ad 1,32 Ad
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36 1927 Ad 1502 Bb 347 Ad 199 Bc 3,96 Ab 2,49 Aa 5,04 Ac 2,11 Ac
37 1447 Ae 1084 Bc 250 Af 149 Bc 4,16 Ab 2,61 Aa 3,48 Ad 1,65 Ac
38 1696 Be 1980 Aa 303 Ae 308 Aa 4,04 Ab 3,07 Aa 4,35 Ad 3,87 Aa
39 1645 Be 2243 Aa 306 Ae 310 Aa 4,65 Aa 2,53 Aa 4,56 Ac 3,42 Ab
40 1917 Ad 947 Bc 337 Ad 133 Bd 3,93 Ab 2,75 Aa 4,77 Ac 1,50 Ad
41 1883 Bd 2340 Aa 319 Bd 360 Aa 3,95 Ab 2,84 Aa 4,32 Ad 4,46 Aa
42 2946 Ac 2354 Ba 585 Ab 366 Ba 4,33 Aa 2,89 Aa 9,27 Aa 4,55 Aa
43 2700 Ac 1426 Bb 446 Ac 199 Bc 3,57 Ab 2,64 Aa 5,88 Ab 2,23 Ac
44 1952 Ad 729 Bd 339 Ad 106 Bd 4,14 Ab 2,81 Aa 4,70 Ac 1,22 Ad
45 1778 Ae 1053 Bc 307 Ae 160 Bc 4,32 Aa 2,91 Aa 4,28 Ad 1,95 Ac
46 1426 Be 1491 Ab 245 Af 198 Bc 4,28 Aa 2,52 Aa 3,35 Ad 2,12 Ac
47 2485 Ac 651 Bd 521 Ac 100 Bd 4,51 Aa 2,89 Aa 8,81 Aa 1,25 Ad
48 2314 Ad 747 Bd 405 Ad 105 Bd 4,18 Ab 2,82 Aa 5,71 Ab 1,20 Ad
49 2442 Ac 1497 Bb 429 Ac 189 Bc 3,81 Ab 2,44 Aa 6,05 Ab 1,90 Ac
50 2293 Ad 2106 Ba 407 Ad 345 Ba 3,94 Ab 3,12 Aa 5,75 Ab 451 Aa
51 2657 Ac 2401 Ba 478 Ac 379 Ba 3,94 Ab 2,86 Aa 6,91 Ab 4,81 Aa
52 2767 Ac 1291 Bb 478 Ac 180 Bc 3,81 Ab 2,63 Aa 6,62 Ab 2,01 Ac
53 2175 Bd 2289 Aa 359 Ad 328 Ba 3,97 Ab 2,69 Aa 4,74 Ac 3,77 Aa
54 1748 Ae 1197 Bc 288 Ae 165 Bc 4,14 Ab 2,59 Aa 3,79 Ad 1,81 Ac
55 2351 Ac 1187 Bc 389 Ad 167 Bc 3,64 Ab 2,66 Aa 5,13 Ac 1,86 Ac
56 3265 Ab 949 Bc 597 Ab 124 Bd 4,46 Aa 2,52 Aa 8,89 Aa 1,33 Ad
57 1440 Ae 644 Bd 253 Af 96 Bd 3,87 Ab 2,85 Aa 3,56 Ad 1,14 Ad
58 3075 Ab 486 Bd 550 Ab 69 Bd 3,93 Ab 2,74 Aa 7,87 Aa 0,78 Ad
59 3132 Ab 1306 Bb 523 Ac 184 Bc 3,74 Ab 2,79 Aa 7,01 Ab 2,07 Ac
60 2575 Ac 1485 Bb 520 Ac 197 Bc 4,25 Aa 2,54 Aa 8,50 Aa 2,12 Ac
61 1717 Ae 909 Bc 299 Ae 128 Bd 4,35 Aa 2,83 Aa 4,17 Ad 1,44 Ad
62 1544 Be 1657 Ab 252 Af 230 Bb 4,03 Ab 2,68 Aa 3,29 Ad 2,56 Ac
63 1426 Ae 767 Bd 240 Af 109 Bd 3,83 Ab 3,28 Aa 3,23 Ad 1,24 Ad
64 3927 Aa 246 Bd 651 Aa 36 Bd 3,70 Ab 2,96 Aa 8,66 Aa 0,42 Ad
65 1471 Ae 384 Bd 265 Ae 55 Bd 4,46 Aa 2,42 Aa 3,82 Ad 0,63 Ad
66 1892 Ad 1389 Bb 350 Ad 189 Bc 4,28 Aa 2,52 Aa 5,17 Ac 2,05 Ac
67 3243 Ab 1324 Bb 527 Ac 176 Bc 3,82 Ab 2,68 Aa 6,84 Ab 1,88 Ac
68 2266 Ad 1468 Bb 411 Ad 205 Bc 4,19 Ab 2,79 Aa 5,99 Ab 2,30 Ac
69 1834 Ad 408 Bd 307 Ae 57 Bd 3,66 Ab 2,79 Aa 4,14 Ad 0,64 Ad
70 2712 Ac 506 Bd 459 Ac 71 Bd 3,76 Ab 2,73 Aa 6,21 Ab 0,81 Ad
71 2034 Ad 1352 Bb 367 Ad 185 Bc 3,95 Ab 2,66 Aa 5,30 Ac 2,03 Ac
72 1617 Be 2218 Aa 291 Be 333 Aa 4,10 Ab 2,80 Aa 4,17 Ad 3,99 Aa
73 2046 Ad 717 Bd 344 Ad 105 Bd 3,96 Ab 2,80 Aa 4,63 Ac 1,22 Ad
74 911 Af 708 Bd 159 Af 94 Bd 4,16 Ab 2,62 Aa 2,23 Ad 1,00 Ad
75 2522 Ac 1021 Bc 444 Ac 133 Bd 4,26 Aa 2,54 Aa 6,25 Ab 1,39 Ad
76 1920 Ad 546 Bd 341 Ad 75 Bd 4,23 Aa 2,67 Aa 4,83 Ac 0,83 Ad
77 1681 Ae 1187 Bc 287 Ae 167 Bc 3,92 Ab 2,68 Aa 3,93 Ad 1,88 Ac
78 1666 Ae 628 Bd 286 Ae 88 Bd 4,14 Ab 2,65 Aa 3,95 Ad 0,99 Ad
79 2947 Ac 532 Bd 480 Ac 78 Bd 3,88 Ab 2,76 Aa 6,26 Ab 0,91 Ad
80 2322 Ad 827 Bd 401 Ad 121 Bd 4,11 Ab 2,84 Aa 5,55 Ac 1,43 Ad
81 1308 Af 796 Bd 230 Af 116 Bd 5,06 Aa 2,86 Aa 3,23 Ad 1,34 Ad
82 2836 Ac 380 Bd 447 Ac 49 Bd 3,52 Ab 2,56 Aa 5,64 Ac 0,50 Ad
83 2156 Ad 710 Bd 375 Ad 97 Bd 4,61 Aa 2,64 Aa 5,22 Ac 1,06 Ad
84 1064 Af 656 Bd 201 Af 103 Bd 4,43 Aa 3,19 Aa 3,05 Ad 1,30 Ad
85 1575 Ae 789 Bd 303 Ae 106 Bd 4,28 Aa 2,71 Aa 4,69 Ac 1,14 Ad
86 1381 Be 1483 Ab 270 Ae 238 Bb 4,42 Aa 3,10 Aa 4,20 Ad 3,09 Ab
87 1622 Be 1810 Ab 270 Ae 249 Bb 4,13 Ab 2,67 Aa 3,59 Ad 2,76 Ab
'Banco Ativo de Germoplasma - Embrapa Arroz e Feijo.

ZMédias seguidas de mesma letra maitiscula na linha e mintiscula nanéauseadiferem estatisticamente ao ni
de 5% de probabilidade, respectivamente, pelos testes de Tugelf Kritt.

Observou-se a presenca de diferencas significativas (P<0,05) quanto a
estimativa da area de contato das raizes com o solo (AR) entre 0os gendétipos e entre as

profundidades avaliadas para os valores da area sob a curva de crescimento. Assim
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como o comprimento das raizes, a area de superficie teve reducdo nos valores em
profundidade para a grande maioria dos acessos. Porém, alguns deles apresentaram
maiores valores, na camada de 25 a 45 cm, a exemplo de Samambaia Amarelo, Arroz
Cabeludo, Agulhinha Vermelho e Iguapé Sem Aresta, respectivamente. Tomando como
base a profundidade de 5 a 25 cm os gendtipos que tiveram os maiores valores foram,
respectivamente, Cajueiro Liso e Pana. Ja na profundidade de 25 a 45 cm, 0s acessos
mais destacados no grupo dos maiores valores foram, respectivamente, Samambaia
Amarelo, Arroz Cabeludo e Agulhinha Vermelho. Quanto aos materiais com 0s
menores valores na profundidade de 5 a 25 cm, destacam-se, respectivamente, Arroz
Agulha, Aragatuba e Douradao / Amareldo. Na profundidade de 25 a 45 cm os materiais
gue se destacaram dentre os menores valores foram, respectivamente: Pana, Caiana
Grande e Douradéo / Amareléo.

O gendtipo Douraddo / Amareldao apresentou-se dentre os de menores
valores para as variaveis CR e AR tanto na profundidade de 5 a 25 cm quanto na
profundidade de 25 a 45 cm. Ainda para essas duas variaveis, 0s genoétipos Samambaia
Amarelo, Arroz Cabeludo e Agulhinha Vermelho apresentaram maiores valores na
profundidade de 5 a 25 cm quando comparado com a profundidade de 25 a 45 cm,
sendo esses genotipos, também, alocados dentre os de maiores valores da CN para a
camada mais profunda (25 a 45 cm).

A variavel DR ndo apresentou diferenca significativa (P>0,05) entre as
profundidades para nenhum dos gendétipos avaliados. Na profundidade de 5 a 25 cm
foram formados dois grupos de acordo com os valores obtidos da area sob a curva ao
longo do periodo de avaliagdo para o diametro médio das raizes. Ja na profundidade de
25 a 45 cm nao foram verificadas diferencas significativas entre as médias dos
genotipos.

Para a éarea sob a curva do VR ndo foram verificadas diferencas
significativas (P>0,05) entre as profundidades avaliadas. Na profundidade de 5 a 25 cm
0S gendtipos do grupo com os maiores valores foram, respectivamente, Cajueiro Liso,
Carioca / Rabo de Carneiro, Catetdo, Noventinha, Pana, Maranhdo (verdadeiro),
Carreon, Puteca e Agulhinha ESAV. Na profundidade de 25 a 45 cm os maiores valores
foram observados nos genotipos Samambaia Amarelo, Legitimo, Meruim Ligeiro,

Carioca / Rabo de Carneiro, Arroz Roxo ou Caqui, Arroz Cabeludo, Agalhinh
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Vermelho, Arroz do Sul e Arroz Ligeiro. Para os menores valores na profundidade de 5

a 25 cm destacam-se: Arroz Agulha, Douraddo / Amareldo e Aragatuba,
respectivamente, e, para a profundidade de 25 a 45 cm destacam-se Pana, Caiana
Grande e Agulhinha Tardio.

Guimaraes et al. (2011) encontraram nos genotipos Muruim Branco, Puteca
e Amareldo Ligeiro os maiores valores de raiz dentre 37 gendtipos pertencentes a
Colecdo Nuclear de Arroz de Seca da Embrapa submetidos a condicdo de estresse de
seca, e para a profundidade de 20 a 40 cm os gendtipos com 0s maiores valores de raiz
foram Aragatuba, Arroz Agulhinha e Muruim Branco.

Alguns gendtipos tiveram aumento na média das variaveis CR, AR e VR na
profundidade de 25 a 45cm em relacao a profundidade de 5 a 25cm. Esse aumento de
raizes em profundidade pode ter sido promovido devido a adubacédo que foi realizada
em todo o solo da parcela, o qual estimulou o aprofundamento das raizes em busca de
nutrientes. Quando se tem uma condi¢do desfavoravel a planta, como aquela causada
por estresse de seca, a adubacdo em camadas mais profundas do solo pode induzir ao
aprofundamento das raizes na busca por nutrientes nesses genétipos. Com esse
estimulo, as plantas podem ficar menos propensas ao estresse de seca devido ao
aprofundamento das raizes em regiées mais Umidas do solo e, assim, promover uma
maior estabilidade na producéo.

A partir dos valores da area sob a curva das quatro variaveis analisadas
procedeu-se a analise de agrupamento dos 87 gendtipos da colecéo nuclear (Figura 1).

Com base na Figura 1, observa-se, com quase 100% de dissimilaridade, a
formacdo de dois grandes grupos dividindo-se a colecdo nuclear praticamente ao meio,
sendo um grupo formado por 44 acessos e o outro grupo formado por 43 acessos.
Adorian (2010) avaliou essa mesma colecdao nuclear com base em 34 descritores
morfolégicos nas fases vegetativa, reprodutiva e pds-colheita, e também encontrou dois
grandes grupos com similaridade de aproximadamente 0%. Nesse mesmo trabalho, o
autor constatou, com similaridade de 30%, a formacdo de onze grupos, mostrando a
grande divergéncia dessa Colecdo Nuclear de Arroz.

Quando se toma por base uma dissimilaridade de 60% observa-se a

formacao de quatro grupos: o primeiro formado por 34 acessos, o segundo formado por
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Figura 1: Dendograma obtido pelo método do vizinho mais distante a partir das medias
de dissimilaridade de quatro variaveis do sistema radicular pelo método de Mahalanobis
em 87 gendtipos de arroz de terras altas.
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10 acessos, o0 terceiro e menor grupo formado por apenas 2 acessos (Formosa e Puteca).
e, por ultimo, o quarto e maior grupo, formado por 41 acessos.
Para dissimilaridade de 20%, houve a formacao de nove grupos:

v Primeiro grupo: formado por 26 acessos, € o0 maior em quantidade de genétipos,
que mostraram semelhanca pelos valores médios encontrados nas variaveis
comprimento, area de superficie e volume quando comparados com todos os outros
genotipos da CN;

v' Segundo grupo: formado por oito acessos (Santo Américo, Quebra Cacho,
Agulhinha Tardio, Arroz Agulhinha, Arroz Agulha, Rexoro, Lambari e Buriti
Vermelho) cuja caracteristica principal € o pouco desenvolvimento das raizes para as
variaveis comprimento, area de superficie e volume das raizes, principalmente na
profundidade de 25 a 45 cm;

v' Terceiro grupo: tem como caracteristica principal a grande semelhanca de todas as
variaveis de raiz na profundidade de 5 a 25 cm, sendo formado por apenas dois acessos
(Noventinha e Carreon);

v Quarto grupo: formado por oito acessos (Cajueiro Liso, Ligeiro, Catetéo,
Agulhinha Esav, Pana, Arroz Comprido, Zenith e Caiana Grande) com semelhanca
pelos grandes valores de desenvolvimento das raizes para as variaveis comprimento,
superficie e volume, na profundidade de 5 a 25 cm, porém com pouco desenvolvimento
de raiz para essas variaveis na profundidade de 25 a 45 cm. Terra (2008), avaliando essa
mesma colecao nuclear de arroz, constatou que os genotipos Ligeiro e Catetdo foram
alocados dentre os mais tolerantes a condicdo de estresse por deficiéncia hidrica. Tal
fato leva a questdo sobre os caracteres que conferem essa tolerancia, pois neste trabalhc
esses gendtipos apresentaram bom desenvolvimento de raiz na camada superficial e
valores menos expressivos na camada mais profunda, que € onde se encontra as regides
mais Umidas do solo. Talvez esses genétipos apresentem boa sinalizacdo para a
condicéo de estresse de seca, e quando, ao se encontrarem nesta condi¢ao, invistam seu:
fotoassimilados no crescimento de raizes em profundidade, ou apresentem mecanismo
de controle da perda ou eficiéncia no uso da agua pela planta convertendo em
produtividade;

v Quinto grupo: constituido apenas pelo acesso Formosa;
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v/ Sexto grupo: formado pelo acesso Puteca, o qual se destaca pelo grande
desenvolvimento de suas raizes na parte mais superficial do solo, e com poucas raizes
na profundidade de 25 a 45 cm, apresentando grande VR na camada de 5 a 25 cm,
Guimaraes et al, (2011) encontraram resultados compativeis com os encontrados para o
gendtipo Puteca, com valores maiores na profundidade de 0 a 20 cm, diminuindo em
fungéo da profundidade,

v Sétimo grupo: formado por cinco acessos (Meruim Ligeiro, Samambaia Amarelo,
Carioca / Rabo de Carneiro, Arroz Roxo ou Caqui e Legitimo) que se assemelham pelo
grande desenvolvimento das raizes para as variaveis CR, AR e VR na profundidade de
25a45cm,

v' Oitavo grupo: formado por 11 acessos (Chatdo Vermelho, Cacho Duplo, Arroz do
Sul, Arroz Branco do Bico Preto, Arroz Cabeludo, 4 Meses Antigo, Arroz Ligeiro,
Beira Campo Dourado, Agulhinha Vermelho e BRS Primavera), esse grupo tem como
destaque a pouca diferenca entre os valores nas profundidades de 5 a 25 cm e de 25 a 45
cm para as variaveis de raiz;

v" Nono grupo: formado por 25 acessos 0s quais se assemelham por valores pouco
acima da média nas variaveis de raiz, principalmente, na profundidade de 5 a 25 cm.

Quando se busca o entendimento do efeito genético sobre as caracteristicas
das raizes é necessario o conhecimento prévio dos genitores utilizados nos cruzamentos.
Muitos dos trabalhos de identificacdo de QTLs responsaveis por variaveis do sistema
radicular realizados para a cultura do arroz séo feitos por meio de cruzamentos inter-
subespecificos entre gendétipos de subespédiea com japbnica (Steele et al., 2007,

Uga et al., 2011; Courtois et al., 2003; Ping et al., 2003). Nesse tipo de cruzamento a
segregacao é ampla, podendo encontrar QTL em varias regibes do genoma para
determinada caracteristica. Quando se tem o entendimento prévio dos genitores e das
caracteristicas contrastantes, como raiz, dentro de uma espécie, subespécie ou mesmo
um grupo, 0 cruzamento entre esses genétipos segrega para uma quantidade menor de
caracteristicas. Com isso, o estudo de diversidade fenotipica dentro de uma subespécie é
fundamental para a escolha correta dos genitores utilizados no melhoramento e em

estudos gendmicos.
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4. Concluséao

Os gendtipos Cajueiro Liso e Pana se sobressairam, por terem 0s maiores
valores de raiz na profundidade de 5 a 25 cm, porém, alocados dentre os piores valores
na profundidade de 25 a 45 cm, sendo assim mais indicados para solos rasos.

O bioensaio de fenbmica radicular possibilitou identificar genaétipos
transgressivos para variaveis do sistema radicular que podem ser utilizados pelos
programas de melhoramento genético.

A CNAS possui grande divergéncia entre 0s acessos para as variaveis do
sistema radicular, sendo, portanto excelente fonte de variabilidade para programas de

melhoramento visando estudos relacionados a raiz.
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6. CAPITULO 3

Identificacdo de QTLs para caracteristicas do sistema radicular em arroz de terras
altas por meio deChip de DNA

Resumo

Esse trabalho objetivou a construcdo de um mapa genético e a identificacdo de locos de
caracteristicas quantitativas (QTLs) que controlam caracteristicas do sistema radicular
do arroz. Foi avaliada uma popula¢de Eomposta por 150 familias provenientes do
cruzamento entre as variedades IAC 165 x BRS Primavera. A genotipagem foi realizada
na populacao Futilizando 3,742 marcadores SN&ir{gle Nucleotide Polymorphigni
avaliacdo do sistema radicular na populacgdoFrealizada por meio do método de
fenotipagem em larga escala baseado na geracéo de imagenscamerde raiz Cl-

600 e na quantificacdo por meio siaftware WinRhiZb Foi utilizado delineamento de
blocos ao acaso com trés repeticdes, realizado em condicdo de casa telada. Foram
consideradas as variaveis comprimento, area de contato da raiz e volume nas
profundidades de 5 a 25 cm e de 25 a 45 cm. A analise dos marcadores SNP permitiu a
construcdo do mapa genético com comprimento total de 142©avupo de ligacdo

com maior area de cobertura foi 0 niumero 3 comcdM {100 SNP’s), seguido pelos

grupos de ligagdo 1, com 249 cM/( SNP’s), e 2 com 163 cM99 SNP’s). A andlise
genética permitiu a deteccdo de QLT para todas as caracteristicas estudadas.

Palavras chave Fendmica,Oryza satival., chip de DNA, mapeamento de QTL,

sistema radicular.
1. Introducéo

O arroz no Brasil vem sendo cultivado basicamente em dois sistemas
produtivos denominados terras altas e varzea, sendo o primeiro sistema responsavel por
aproximadamente 21% da producéo nacional. A falta de 4gua ao longo do seu processo
produtivo tem impacto negativo na cultur@ioéscher et al., 2007 sendo quea
ocorréncia de estiageao longo do cultivo causam decréscimos na sua produtividade,

afetando também a absorcéo de nutrieriésng, 1985). O entendimento da genética e
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do efeito dos genes associados ao desenvolvimento do sistema radicular do arroz,
visando selecdo que otimize a absorcdo de &gua tem papel essencial para o
melhoramento da cultura em vista das mudancas climaticas observadas no planeta.

Os marcadores de DNA auxiliaram nos avancos alcancados pelo melhoramento
de plantas, seja na orientacdo de cruzamentos em etapas de pré-melhoramento,
formacgao de populagbes base, desenvolvimento de populagdes divergentes (Li-Na et al.,
2013), construcéo de mapas genéticos (Jun-Zhi et al., 2009), na identificacdo de QTL
locos de caracteristicas quantitativas (Uga et al., 2011), identificacdo demarcadores
funcionais (Andersen e LUbberstedt, 2003), ou diretamente no processo seletivo por
meio da selecéo assistida por marcadores molecul&@ad (Steele et al., 2007; Uga
et al., 2013). Para tais fins, os marcadores SNPs constituem a classe de marcadores
resultantes da variacdo de um uUnico nucleotideo na estrutura do DNA (Caixeta et al.,
2013), sendo os marcadores mais abundantes nas plantas (Mammadov et al., 2012).
Podem ser encontrados em praticamente todo o gensendo por esse motivo
preferidos para a andlise genética. Os SNPs possuem maior estabilidade quando
comparado a outros marcadores, além da possibilidade de automacéao em situacdes que
exigem a analise de grandes numeros de individuos e de marcadores, quando se objetiva
varreduras completas de genomas para deteccéo de QTLs (Regitano e Veneroni, 2009).

Mapas de ligacdo podem ser utilizados para a identificacdo de regides
cromossOmicas que contém genes controladores de caracteristicas oligogénicas, como
também caracteristicas poligénicas ou quantitativas, por meio da andlise de QTL
(Collard et al., 2005). Desde 1995, o mapeamento de QTL para diversas caracteristicas
na cultura do arroz vem sendo realizados tanto em populacées tempordrias, como as
familias segregantes (Sabouri et al., 2011) ou retrocruzamentos (Steele et al., 2007),
assim como em populacbes permanentes como as linhagens puras recombinantes
RIL’s (Uga et al., 2011; Liang et al., 2013b), linhagens duplo-hapléid@H (Ping et
al., 2003 Bing-Song et al., 2006) e as linhas puras derivadas de retrocruzamitos
(Liang et al., 2013a).

A tolerdncia a seca constitui caracteristica muito dependente do sistema
radicular (Henry et al., 2011; Nguyen et al., 1997; Uga et al., 2013), além de outras
caracteristicas de importancia agrondémica na cultura do arroz de terras altas, dentre elas,

a eficiéncia na absorcdo de nutrientes principalmente fosforo (Li et al., 2809),
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resisténcia a pragas (Oliveira et al., 2010) e a doencas da raiz. Por tais motivos, essa
regido da planta é frequentemente estudada, dado o potencial para estabilizar ou mesmo
aumentar a produtividade sob condi¢cdes adversas (Topp et al., 2013; Gamuyao et al.,
2012).

Tendo em vista a importancia do sistema radicular para a cultura do arroz, esse
trabalho objetivou avaliar uma populagéo segregaseld-arroz de terras altas com o
intuito de construir um mapa de ligacdo visando a identificacdo de QTLs para

caracteristicas do sistema radicular, por meio do uso da tecnologia chip de DNA.

2. Material e Métodos

Material genético

O material genético avaliado nesse experimento foi constituido de uma
populacdo segregante ,d, composta por 148 familias e seus dois genitores,
proveniente de uma Unica planta F1, oriunda do cruzamento entre as variedades de arroz
de terras altas (subespéjpobnicatropical) IAC 165 e BRS Primavera.

IAC 165 é uma variedade comercial de arroz de terras altas desenvolvida
pelo Instituto Agronémico de Campinas, oriunda do cruzamento entre Dourado Precoce
e IAC 1245. Possui resisténcia moderada ao acamamento, forte desenvolvimento
radicular, tolerante ao déficit hidrico, ciclo relativamente curto e grdos lomgos
espessos. BRS Primavera € uma variedade comercial langcada para cultemasm
altas desenvolvida pela Embrapa Arroz e Feijao, derivada do cruzamento entre as
cultivares IRAT 10 e LS 85-158. Possui porte intermediario (média de 100 cm),
perfilhamento médio, baixa resisténcia ao acamamento, ciclo precoce (média de 100
dias) e grdos do tipo longo e fino.Apresenta produtividade média, sendo exigente

quanto ao ponto de colheiausceptivel ao estresse de seca.

Fenotipagem radicular

A fenotipagem radicular foi realizada no campo experimental da Fazenda

Palmital da EMBRAPA Arroz e Feijao, no municipio de Goiari@O, no periodo &l
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outubro de 2012 a junho de 2013. O experimento foi instalado em delineamento de
blocos ao acaso com trés repeticdes, e conduzidos sob condi¢céo controlada.

A unidade experimental foi constituida de um cano de polietileno de 30 cm de
diametro interno com 80 cm de altura, preenchido com latossolo vermelho de textura
argilosa e (tabela 1). Foram adicionados, ainda, 250 gramas do adubo 5-25-15 na
formulacdo N, P e K, sendo, respectivamente, uréia, super fosfato simples e cloreto de
potassio. No interior da unidade experimental foi instalado um tubo de acrilico de 6 cm
de diametro interno, com tampas de borracha para protecdo contra a entrada de solo,

agua ou residuos organicos, nas extremidades.

Tabela 1: Analise do solo do experimento (setembro de 2011).

Analise de solo

M.O. pH PMel) K Ca Mg Al H+Al Areia Silte Argila

gdm® CaChb mgdm® —— emol dm® g kg*
190 54 0,5 0,24 20 08 0,0 2,5 590,0 120,0 290,0

Em volta do tubo de acrilico foram transplantadas trés plantas de arroz com
uma semana de emergéncia, formando-se um triangulo. Duas semanas apdés o
transplantio iniciou-se a geracdo das imagens na profundidade de 5 a25 cm e trés
semanas apés o transplantio na profundidade de 25 a 45 cm. As imagens foram
digitalizadas por meio de urscanner(Cl — 600 Cano Scaj inserido no tubo de
acrilico, sendo escaneada a superficie em volta do tubo. As avaliacdes decorreram
semanalmente até completarem-se oito semanas.

As imagens geradas foram analisadas atravésoftwarede quantificacédo
de imagensWinRhizg versdo 2008, o qual disponibiliza, dentre outras variaveis, o
comprimento total das raizes (COM), a estimativa da area de contato das raizes (ACR) e

o0 volume total da raiz (VOL).
Genotipagem comChip de DNA
Para a genotipagem dessa populacéo foi utilizad€himde DNA constituido

por marcadores do tipo SNBigle Nucleotide PolymorfigmPara a constru¢cao dos

Chipsde DNA foram empregados dados de sequenciamento genético de oito variedades
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de arroz deterras altas subespécigapbnica cujas caracteristicas relacionadas ao
sistema radicular estdo descritas na Tabela 2.

Foram desenvolvidos 3742 marcadores SNP distribuidos ao longo dos 12
cromossomos do arroz. Esses marcadores foram submetidos a téartigqacko DNA
(Schena et al.,, 1995). Os SNP que n&o apresentaram polimorfismo, que ndo foram
avaliados em pelo menos 80% da populagdo, ou que apresentaram distorcdo de
segregacao, pelo teste de qui-quadrado ao nivel de 5% de probabilidade,foram

eliminados na ocasido da construcdo dos mapas genéticos e para identificacdo dos QTL.

Tabela 2: Variedades de arroz de terras altas (subegg@@necg e suas caracteristicas
relacionadas ao sistema radicular:

Variedade Caracteristicas relacionadas ao sistema radicular

Azucena Variedade oriunda das Filipinas, conhecida na literatura internac
como gendtipo de bom desenvolvimento radicular e toleranci
estresse de seca e ao aluminio toxico.

Moroberekan Variedade oriunda do Oeste Africano,também conhecida na litel
internacional como genoétipo de bom desenvolvimento radicular,
capacidade de penetracdo da raiz no solo, tolerante a seca e ao &
toxico.

Chorinho Variedade tradicional coletada no estado de Minas Gerais, Brasil
tolerancia intermediaria ao estresse por deficiéncia hidrica no ci
com plantas altas.

Puteca Variedade tradicional de arroz coletada no estado de Goiés, t
suscetivel ao estresse por deficiéncia hidrica, complantasaltas.
IAC 165 Variedade comercial de arroz desenvolvida pelo Instituto Agrond

de Campinas, com alta rusticidade, bom desenvolvimento radicl
tolerdncia ao estresse de seca.

BRS Variedade comercial desenvolvida pela Embrapa Arroz e Fe
Primavera  apresentando susceptibilidade ao estresse de seca, cujas planta:
porte intermediario (média de 100 cm).

Catetéo Variedade tradicional coletada no estado do Mato Grosso, E
tolerante ao estresse de seca, cujas plantas séo altas.

Ligeiro Variedade tradicional de arroz coletada no estado do Maranhao, |
tolerante ao estresse de seca, apresentando ciclo curto e
produtividade.
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Analise dos dados

Os dados de fenotipagem disponibilizados pslaftware WinRhizo
permitiram o acompanhamento desenvolvimento radicular ao longo das semanas, por
meio da geracdo de informac8es a respeito das caracteristicas COM, ACR e VOL nas
profundidades de 5 a 25cm e de 25 a 45cm.Foram estimadas as areas sob a curva de
crescimento para cada variavel de raiz, ao longo das semanas de avaliacaalaitiliza
se, para tanto, o método dos trapézios. Os dados da area sob a curva foram submetidos a
andlise de variancia conjunta, considerando as duas profundidades, e as hipoGteses
formuladas testadas por meio do teste F (p<0,05). Essa analise objetivou a verificacdo
de diferencas significativas dentro da populacdo para as varidveis do sistema radicular.
Foi utilizando o aplicativo computacion@enesversao 2013 (Cruz, 2013).

A construcdo dos mapas genéticos foi realizada por mesoftlwareQTL
IciIMapping (versao 2012 3.2), considerado um LSEbrede 3,0 (Collard et al., 2005).

Para a identificacdo dos QTLs relacionados aos caracteres de raiz foi considerado o
método de mapeamento por intervalo composto por meio do software Windows QTL
Cartographer(versao 2.5 011, 2012).

3. Resultados e Discussao

Os dados provenientes da fenotipagem foram submetidos a analise de
variancia conjunta para as duas profundidades, e os testes realizados ao nivel 1% de
probabilidade. Os resultados evidenciaram a existéncia de diferencas significativas para
todas variaveis e para todos os fatores considerados, gendtipos, profundidade e
interacdo. Os resultados estédo apresentados na Tabela 3.

A partir da constatacdo, na analise de variancia, da ocorréncia de diferencas
significativas (P<0,01) entre as variaveis do sistema radicular para as duas
profundidades avaliadas, prosseguiu-se com a construcdo do mapa genético e a
identificacdo dos QTLs para essas caracteristicas.

A genotipagem permitiu a selegdo de um subconjunto de marcadores que
compunham ahip de DNA.SNPs que nao cobriram pelo menos 80% da populagéao

segregante, ou aqueles que nao apresentaram polimorfismo, ou ainda, aqueles que
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apresentaram distorcdo de segregacdo, detectado por meio de teste qui-quadrado
(P<0,05), foram descartados.

Tabela 3: Andlise de variancia para as variaveis do sistema radicular: comprimento
area de contato (ACR) e volume (VOL) das raizes nas profundidades de 5 a 25 cm ¢
45 cm, Embrapa CNPAF, 2013.

Quadrado médio

F. V. GL COM ACR VOL
Bloco 2 7943175,928 227320,4909 42,2381
Genotipos(G) 149 645107,393** 17818,12539** 3,56258**
Profundidade(P 1 44593404,605** 2080284,098** 550,4029**
GxP 149 596237,468* 16523,015** 3,1816**
Residuo 598 179663,0624 5420,11687 1,2345
Média 1657,23 275,7271222 3,6949
Média prof. 1 1879,82887 323,80442 4,47698
Média prof. 2 1434,64024 227,64982 2,91293
CV (%) 25,57 26,7 30,07

** * @ ns: Significativo ao nivel de 1 e 5% de probabilidade, e ndo wigtifo respectivamente, pelo teste F

Mil e sessenta e um marcadores polimérficos foram considerados para
andlise genéticaDessa forma, os mapas genéticos foram construidos com base em
1.061 marcadores polimorficos, utilizando um L&&rede 3,0 e maxima frequéncia
de recombinacdo de 30%. O processo de mapeamento permitiu a construcdo de 12
grupos de ligacao (Figura 1), 0 mesmo numero de cromossomos correspondente espécie
de arroz considerada (Cheng, et al., 2001).

Os marcadores no mapa genético apresentaram o mesmo ordenamento
apresentado no mapa fisico, a partir dos quais foram selecionados os SNPs, ao longo
dos 12 cromossomos do arroz, com base no banco de dados disponibilizado pelo portal
Gramene (Jaiswal et al., 2006). Os grupos de ligagdo 1 e 7 foram os que apresentaram
maior numero de marcadores (170 SNPs em cada cromossomo), seguido pelo grupo de
ligacdo 11 (130 SNPs) e o0 3 (100 SNPs). O grupo de ligacdo com menor niumero de
marcadores foi o 9, com apenas 18 marcadores SNPs. Na ocasido da construcao dos
mapas, muitos marcadores apresentaram a mesma posi¢cao no grupo de ligacdo, sendo
omitidos no mapa de ligacao pelo aplicativo Qdartografer Em geral, os marcadores
apresentaram boa distribuicéo ao longo dos cromossomos, com exce¢éo do Cromossomo
9, que apresentou um comprimento total de 6 cM. Sabouri et al. (2011), em trabalho
realizado com a espédizryza sativa.., também encontraram menor comprimento para
0 cromossomo 9.
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Figura 1: Mapa genético d®ryza sativaL. baseado em uma populagdo segregante proveniente do
cruzamento entre as variedades IAC 165 x BRS Primavera, compost®@giomihrcadores SNP. A
distancia entre cada marcador é dada em cM, a esquerda, e 0 nome do rdadisgta, com uma
cobertura total de 1424 cM.
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O cromossomo 3 foi 0 que apresentou maior comprimento, com 270 cM,
seguido pelo cromossomo 1 com 249 cM e pelo cromossomo 2 com 163 cM. O
comprimento total do mapa genético originado foi de 1.424 cM. O tamanho encontrado
para esse mapa esta proximo aos encontrados por outros autores em diversos trabalhos
para a espéci®. sativalL. (Liang et al., 2013a).

A caracteristica comprimento das raizes (COMyovernada por uma
quantidade menor de genes quando comparada a outras variaveis do sistema radicular,
como, por exemplo, crescimento em profundidade a qual possui outras variaveis
envolvidas, como o préprio COM e o angulo de crescimento das raizes (Uga et al.,
2011).

Para caracteristica COM, foram detectados QTLs com efeito significativo
associado a duas profundidades avaliadas, de 5 a 25cm (Figura 2) e de 25 a 45 cm
(Figura 3), posicionados nos grupos de ligacdo 3 e 1, respectivamente. Para a
profundidade de 5 a 25 cm, o QTL foi posicionado na fracéo distal do grupo de ligacéo

3, na posicdo 258-260 cM. Esse QTL foi identificado entre os marcadores
OsC1r3 18199829 e OsC1r3 18195592 com um LOD de 3,22.
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Figura 2: QTL associado a caracteristica COM na profundidade de 5 a 25 cm em uma
populacdo k3 de arroz no cromossomo 3 pela andlise de Mapeamento de Intervalo
Composto. Valor critico do LOD de 2,5, representado pela linha horizontal.
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Para a profundidade de 25 a 45, o QTL foi posicionado na fragdo proximal
do grupo de ligagdo 1, posicionado entre os marcadores OsClrl 14021996 e
OsC1rl 141152310 com um LOD de 3,37.

A caracteristica area de contato da raiz (ACR) é intimamente associada com
a capacidade de absorcdo de agua e nutrientes do solo, sendo de grande importancia
para 0 crescimento e desenvolvimento da planta. Para essa caracteristica, na
profundidade de 5 a 25 cm, foi detectado um QTL no cromossomo 3. Esse QTL foi
posicionado na fracéo distal do grupo de ligacdo, posicionado a 256-260 cM, entre os
marcadores OsC1r3_18199829 e OsC1r3_18195592 com um LOD de 3,02 (Figura 4).
Na profundidade de 25 a 45 cm foi identificado um QTL (Figura 5) no inicio do grupo

de ligacdo 1 a uma distancia de 5-8 cM, entre os marcadores OsC1rl 142021996 e
OsC1rl 141152310. O LOD para esse QTL foi de 3,06.
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Figura 3: QTL associado a caracteristica COM na profundidade de 25 a 45 cm em uma
populacdo F3 de arroz no cromossomo 1 pela analise de Mapeamento de Intervalo
Composto. Valor de critico do LOD de 2,5 esta representado pela linha horizontal.
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Figura 4: QTL associado a caracteristica area de contato da raiz (ACR) na profundidade
de 5 a 25 cm em uma populacégs @e arroz no cromossomo 3 pela analise de

Mapeamento de Intervalo Composto. Valor de critico do LOD de 2,5, representado pela
linha horizontal.
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Figura 5: QTL associado a caracteristica area de contato da raiz (ACR) na profundidade
de 25 a 45 cm em uma populagég; e arroz no cromossomo 1 pela andlise de

Mapeamento de Intervalo Composto. Valor de critico do LOD de 2,5, representado pela
linha horizontal.
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Para a variavel VOL na profundidade de 5 a 25 cm néo foi encontrado QTL
contudo na profundidade de 25 a 45 cm foram encontrados dois QTLS no cromossomo
1 (Figura 6). O primeiro QTL no inicio do cromossomo a uma distancia de 5 a 9 cM
entre os marcadores OsC1rl_142021996 e OsC1rl_141152310 com LOD de 2,99. O
segundo QTL foi localizado a uma distancia de 67 a 76 cM entre os marcadores
OsC1rl_128642534 e OsC1rl_124653796 com um LOD de 3,05.

A identificacdo de duas regides controlando uma caracteristica quantitativa
pode supor a existéncia de mais caracteristicas envolvidas em VOL nessa profundidade,
quando comparado com a profundidade de 5 a 25 cm. Tal constatacdo infere na
existéncia de mais genes envolvidos em VOL para alcancar regides mais profundas do
solo (Uga et al., 2011). Outras variaveis do sistema radicular ou, ainda, genes que
sinalizam alteragbes bioquimicas que estimulam o crescimento da raiz em sentido

vertical, como o alongamento das células das raizes (Uga et al., 2013), podem estar

envolvidas no aprofundamento da raiz no solo, respondendo em um maior namero de
QTLs.
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Figura 6: QTL associado ao Volume das raizes na profundidade de 25 a 45 cm em uma
populacdo k3 de arroz no cromossomo 1 pela analise de Mapeamento de Intervalo
Composto. Valor de critico do LOD de 2,5, representado pela linha horizontal.
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A identificacdo de duas regifes controlando uma caracteristica quantitativa
permite inferir sobre a uma heranca de controle poligénico para a caract®i@itica
Tal constatacdo permite inferir sobre a existéncia de mais genes envolvidos no controle
de VOL, o que permitiria a planta alcancar regides mais profundas do solo (Uga et al.,
2011). Tais genes permitiiam a planta estimula o crescimento da raiz em sentido
vertical por meio, por exemplo, do alongamento das células das raizes (Uga et al.,
2013).

Outros trabalhos realizados com o ar@z gatival..) também identificaram
QTLs para as variaveis COM, ACR e VOL nesses mesmos cromossomos corroborando
com o0s resultados da presente pesquisa, e estdo disponiveis
em:(http://www.gramene.org/db/qtl/qtl_display?trait_category=Anatomy;query=RTVO
L;search_field=trait_symbol;submit=SubmitCourtois et al. (2003), estudando uma
populacdo de linhagens endogamicas provenientes do cruzamento entre as variedades
IAC 165 (. sativa L. subesp.japonicg e Co039 Q. sativa L. subesp.indica),
encontraram, para caracteristicas do sistema radicular, os principais QTL nos
cromossomos 1 e 4. Deve-se ressaltar que IAC 165 foi um dos genitores utilizados
nesse trabalho.

O limitado progresso para tolerancia a seca na cultura do arroz tem sido
atribuido, em parte, a grande quantidade de genes envolvidos e a grande influéncia do
ambiente nesta caracteristica. Contudo, Uga et al. (2013) desenvolveram uma variedade
de arroz com grande produtividade, mesmo quando submetido ao estresse Ae seca.
linhagem foi desenvolvida por meio de retrocruzamento, utilizando selegéo assistida por
marcadores, com monitoramento do geh@®l. Esse gene estad localizado no
cromossomo 9, sendo responsavel pelo alongamento das células da raiz.

Muitos dos trabalhos de identificacdo de QTLs na cultura do arroz,e
relacionados a caracteristicas do sistema radicular foram realizados séo feitos por meio
de cruzamentos entre subespécies com genoftiposativaindica com O. sativa
japbnica (Steele et al., 2007; Uga et al., 2011; Courtois et al., 2003; Ping et al., 2003).
Nesse tipo de cruzamento ha grande segregacdo, podendo-se encontrar QTL em varias
regides do genoma para uma determinada caracteristica. Quando se tem o conhecimento
prévio dos genitores e das caracteristicas contrastantes dentro de uma subespécie ou

mesmo um grupo de materiais genéticos, o cruzamento entre tais genotipos resulta em
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segregacao para uma quantidade menor de caracteristicas. Com isso, o estudo molecular
para a caracteristica torna-se mais refinado e pode ser mais preciso que estudos em
populacdes provenientes de genitores muito contrastantes, como nos cruzamentos

interespecificos e entre subespécies.

4. Conclusdes

A populacédo segregante, resultante do cruzamento entre as variedades IAC
165 e BRS Primavera, mostrou ampla divergéncia para os caracteres de raiz estudados.

A técnica doChip de DNA permitiu a construcdo de um mapa genético do
arroz de terras altas, com boa cobertura do genoma, com um comprimento total de 1424
cM, abrangendo todos os cromossomos da espécie, com exce¢ao do cromossomo 9.

Os grupos de ligacdo 1 e 3 apresentaram QTLs relacionados aos caracteres
do sistema radicular na populacéo proveniente do cruzamento entre as variedades IAC
165 e BRS Primavera.
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7. Conclusdes Gens

O bioensaio desenvolvido apresenta-se como metodologia rapida, pratica,
precisa e eficiente de avaliag&ositu do sistema radicular em plantas, o que possibilita
0 acompanhamento do crescimento das raizes ao longo do tempo, e em diferentes
profundidades do solo.

A metodologia pode ser indicada para diversas atividades de pesquisa como
em varias etapas dentro do melhoramento de plantas, em estudos gendmicos e
hereditarios dos caracteres de raiz, em trabalhos com respostas das plantas a atividades
fisica ou quimica dos solos, em fitopatologia, em botanica, dentre outras.

A variedade Azucena obteve os maiores valores para as variaveis CR, AR e
VR, seguida por IAC 165, apresentando um crescimento do sistema radicular bem
expressivo tanto na parte mais superficial quanto em camadas mais profundas do solo.

Os gendtipos Cajueiro Liso e Pana se sobressairam, por terem os maiores
valores de raiz na profundidade de 5 a 25 cm, porém, alocados dentre os piores valores
na profundidade de 25 a 45 cm, sendo assim mais indicados para solos rasos.

A CNAS possui grande divergéncia entre os acessos paaarteres do
sistema radicular, sendo, portanto excelente fonte de variabilidade para programas de
melhoramento visando estudos relacionados a raiz.

A técnica doChip de DNA permitiu a constru¢cdo de um mapa genético do
arroz de terras altas, com boa cobertura do genoma, com um comprimento total de 1424
cM, abrangendo todos 0os cromossomos da espécie, com exce¢ao do cromossomo 9.

Os grupos de ligacdo 1 e 3 apresentaram QTLs relacionados aos caracteres
do sistema radicular na populacéo proveniente do cruzamento entre as variedades IAC
165 e BRS Primavera.
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