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1. INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) € um dos cereais mais cultivados no mundo,
apresentando grande importancia econémica e social. E um alimento nutritivo, rico
em carboidratos que atualmente ocupa a terceira posicdo no ranking mundial e
brasileiro de producéo de graos (FAO, 2009). Além disso, se constitui em um modelo
genético para todos 0s cereais por possuir um genoma comparativamente pequeno
(390 Mb) e apresentar elevada sintenia com outros genomas de cereais como aveia,
trigo, milho, cevada e sorgo (KURATA et al., 1994; BENNETZEN & FREELING,
1997; GALE & DEVOS, 1998).

O género Oryza compreende um extenso grupo formado atualmente por 21
espécies (LONDO et al., 2006), sendo as espécies Oryza sativa spp japonica e O.
sativa spp indica as mais cultivadas e estudadas. O genoma da O. sativa spp
japonica foi completamente sequenciado e mapeado, sendo considerada uma
espécie modelo. As espécies do género Oryza sdo representadas geneticamente
por 10 diferentes tipos de genomas, compreendendo os genomas AA, BB, CC,
BBCC, CCDD, EE, FF, GG, JJHH e JIKK. As espécies que possuem o genoma AA
sdo pertencentes ao pool génico primario, apresentando maior facilidade de
hibridacbes interespecificas e conseqiente transferéncia de genes, sem apresentar
esterilidade (REN et al., 2003).

Microssatélites ou SSRs (simple sequence repeats) sao sequéncias de DNA
formadas pela disposicdo em série de nucleotideos repetidos em arranjos formados
entre um e seis pares de bases (MORGANTE e OLIVIERI, 1993). Estes constituem
uma importante classe de marcadores moleculares utilizada para entender relacées
de espaco entre segmentos de cromossomos, podendo contribuir na andlise das
relacdes temporais e evolutivas entre espécies e géneros (KASHI et al., 1997).

O objetivo do presente trabalho foi analisar frequéncias de distribuicdo de
diferentes microssatélites nos genomas de quatro espécies do género Oryza de
genoma AA.

2. MATERIAL E METODOS

As sequéncias dos genomas das espécies do género Oryza foram obtidas a
partir do GeneBank do National National Center for Biotechnology Information -



NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/). Foram baixadas fracbes genémicas (milhdes de
nucleotidios) de diferentes espécies de Oryza, O. glaberrima (41 Mbp), O. nivara (72
Mbp), O. rufipogon (96 Mbp) e O. sativa, sendo que para esta espécie foram
analisados dados de duas subespécies, a subespécie indica (339 Mbp) e a japonica
(371 Mbp).

As sequéncias foram depositadas em arquivos no padrdo Fasta e,
posteriormente, analisadas utilizando o programa computacional SSRLocator (MAIA
et al, 2008) (http://www.ufpel.edu.br/~Imaia.faem) para a localizacdo dos
microssatélites. O programa foi configurado para localizar microssatélites Classe |
(>20pb) e Classe Il (>12pb e < 20pb), nos tipos compreendidos entre mondmeros e
hexameros. O nimero minimo de repeticbes para monémeros foi doze, seis para
dimeros, quatro para trimeros, trés para tetrameros e pentameros e dois para
hexameros.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1 sdo apresentados os genomas das espécies Oryza e seus
respectivos tamanhos seqiienciados e estimados em milhdes de pares de bases
(Mpb) (Ammiraju et al. 2006), seguidos pela quantidade total de ocorréncias para
microssatélites Classe | e Classe Il, por tipo de microssatélite e pela frequéncia do
namero de locos para cada milhdo de pares de bases (locos/Mbp) em cada genoma.

As espécies O. sativa (spp. japonica e spp. Indica) apresentaram as maiores
ocorréncias e frequéncias para todos os tipos de microssatélites, seguidas por O.
glaberrima, O. rufipogon e O. nivara. Vale salientar que dentre as espécies
estudadas, apenas O. sativa subspécie japonica estd completamente seqienciada
até o momento, presumindo-se que o numero de microssatélites encontrado no
estudo pode estar subestimado para as demais espécies.

Os tipos de microssatélites com as maiores ocorréncias e frequéncias entre
as espécies foram os hexameros, trimeros e tetrameros seguidos pelos demais
microssatélites (Tabela 1). Deve ser dada particular importancia para os trimeros e
hexameros, pois estes tipos de sequéncias repetitivas podem formar codons, e
assim consequentemente produzir um ou mais aminoacidos (NELSON e COX,
2004).

As freqluiéncias de cada tipo de microssatélites separadas nos genomas de
espécies do género Oryza em Classes | e Il sdo mostradas na Tabela 2. O. sativa
spp. japonica e O. sativa spp. indica apresentaram as maiores frequéncias, quase
nao diferenciando entre si, enquanto que as demais espécies apresentaram
frequéncias menores. De forma geral, considerando classe | e Il separadamente,
foram observados valores de frequéncia variaveis. No entanto, observando os
valores totais, as maiores frequéncias para a Classe | foram encontradas em O.
sativa spp. japonica, O. sativa spp. indica, O. rufipogon, O. glaberrima e O. nivara,
engquanto que na Classe Il as maiores frequéncias foram encontradas em O. sativa
spp. japonica, O. sativa spp. indica, O. glaberrima, O. rufipogon e O. nivara
respectivamente.

Os microssatélites dimeros e hexameros apresentaram, consecutivamente, as
maiores ocorréncias de microssatélites para a Classe | e Classe Il. Considerando
que, o0s microssatélites Classe | sdo descritos como melhores marcadores
moleculares, sugere-se que aqueles locos dos tipos dimeros e trimeros apontados
neste estudo sdo os melhores candidatos a marcadores moleculares.



Entre os genomas selvagens, aqueles contendo o genoma AA sdo 0s
recursos geneéticos de mais facil acesso, considerando que a espécie cultivada O.
sativa também compartilha 0 mesmo genoma AA, e assim a transferéncia de genes
das espécies selvagens podem ser facilmente alcancada através de cruzamentos. A
deteccdo de microssatélites como marcadores moleculares nas espécies do género
Oryza, que possuem o genoma AA, podera possibilitar o melhor entendimento da
diversidade e das relacdes entre essas espécies levando a uma melhor exploracao
do pool génico primario, 0 que conseqientemente pode contribuir em programas de
melhoramento genético do arroz.

As diferencas na frequéncia de microssatélites encontradas no estudo
comprovam a alta taxa de polimorfismo previamente conhecida destes marcadores,
e demonstra a importancia e grande utilidade pratica dos microssatélites para a
genética, gendmica e estudos evolutivos. Frente aos resultados, considera-se que
estudos in silico podem facilitar a obtencdo de marcadores microssatélites e
consequentemente auxiliar o trabalho do melhorista com estas espécies.

4. CONCLUSAO

De acordo com os dados obtidos nesse estudo, a espécie O. sativa (spp.
indica e spp. japbnica) apresentou as maiores ocorréncias e frequéncias para todos
os tipos de microssatélites em relacdo as demais espécies estudadas. No entanto,
deve-se considerar que estes valores podem estar subestimados pelo fato das
demais espécies ainda nao possuirem todo o genoma sequenciado.

Os microssatélites dimeros e hexameros apresentaram, consecutivamente,
as maiores ocorréncias de microssatélites para a Classe | e Classe Il.

Os resultados encontrados podem facilitar a obtencdo de marcadores
microssatélites e conseqientemente auxiliar o trabalho do melhorista através do
desenvolvimento de marcadores para o0 uso na selecdo assistida com estas
espécies.
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Tabela 1. Quantidade total de ocorréncias e freqiiéncias (locus/Mpb) dos diferentes tipos de microssatélites, Classe | (>20pb) e Classe Il (>12pb e <20pb), nos
genomas de espécies de Oryza com genoma AA.

Tam. do genoma (Mpb) Monbmeros. Dimeros Trimeros Tetrameros Pentameros Hexameros Total
Espécies Seq Est*  Quant Freqb Quant Freq Quant Freq uant Freq Quant  Freq Quant Freq Quant Freq
(lo./Mpb) (lo./Mpb) (lo./Mpb) (lo./Mpb) (lo./Mpb) (lo./Mpb) (lo./Mpb)
O. sativasubsp. indica 339 - 17.194 50,72 31.922 94,17 71.241 210,15 45.018 132,80 14.352 42,34 268.382 796,51 448.109 1.322
O. sativasubsp. japonica 371 - 16.487 44,44 36.025 97,10 80.496 216,97 48.394 130,44 16.192 43,64 295505 791,69 493.099 1.329
O. rufipogon 96 439 4314 4494 5835 60,78 12501 130,22 8.910 92,81 2.643 27,53 61.863 644,41 96.066 1.001
0. glaberrima 41 357 2264 55,22 2425 59,15 4.836 117,95 4.124 100,59 1.104 26,93 26.303 641,54 41.056 1.001
O. nivara 72 448  3.151 43,76 3.983 55,32 9.467 131,49 6.601 91,68 1.945 27,01 46.146 640,92 71.293 990

*

Ammiraju et al., 2006

Seq. — seqlienciado, Est. - estimado, Quant. — quantidade, Freq. — frequéncia, lo./Mpb — locus/Mpb

Tabela 2. Distribuicao de freqiiéncia (locus/Mb) dos diferentes tipos de microssatélites, Classe | (>20pb) e Classe Il (>12pb e <20pb), nos genomas de espécies do
género Oryza com genoma AA.

Espécies monémeros dimeros trimeros tetrdmeros pentdmeros hexameros Total Total
Clas| Clasll Clasl Clasll Clasl Clasll Clasl Clasll Clas| Clasll Clas| Clasll Clas| Clasll Clas!|+ Il
O. sativasubsp. indica 2,42 48,30 29,35 64,82 14,62 19553 6,76 126,04 6,96 35,37 3,80 787,89 63,91 1257,95 1321,86
O. sativasubsp. japonica 2,29 42,15 29,92 67,18 13,94 203,04 6,83 12361 7,93 3571 3,71 792,80 64,52 1264,49 1329,11
O. rufipogon 2,46 42,48 18,54 4224 8,03 122,19 4,67 88,15 3,49 24,04 3,11 641,29 40,30 960,39 1000,69
0. glaberrima 3,15 52,07 17,63 4151 8,05 109,90 4,07 96,51 3,93 23,00 1,41 640,12 38,24 963,12 1001,37
O. nivara 2,14 4163 1543 39,89 8,22 123,26 4,18 87,50 2,83 24,18 2,64 638,28 35,44 954,74 990,18




