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1. INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) € um dos cereais mais cultivados mundialmente,
ocupando posicdo de destaque do ponto de vista socioecondmico. Este fato é
devido ao arroz ser um alimento nutritivo, rico em carboidratos e fornecer varios
subprodutos. Além disto, participa da dieta de mais da metade da populacdo mundial
(ABADIE et al., 2005, RODRIGUES & ANDO, 2002). A orizicultura brasileira ocupa
uma posi¢ao de destaque, representando, em média, 20% do total de graos colhidos
anualmente (DARIO et al., 2004). Estima-se que até o ano de 2025 a populacéo
brasileira sera de 237 milhdes de pessoas, de modo que sera necessario aumentar a
producdo de arroz em aproximadamente 60% em relacdo a producdo atual, apenas
considerando o atendimento do consumo interno (IRRI, 1994). O estudo do sistema
radicular das espécies vegetais utilizadas na agricultura é de fundamental
importancia para esclarecimentos cientificos referentes a sua distribuicdo, extensao
e producdo agricola. As raizes apresentam distribuicdo variavel de acordo com as
espécies, cultivares, idade da planta, caracteristicas quimicas e fisicas do solo,
tratos culturais e condigbes fitossanitarias (FRACARO & PEREIRA, 2004).
Relacionado a isto, objetivou-se com este trabalho caracterizar diferentes genoétipos
de arroz, visando verificar a presenca de variabilidade para caracteres associados
ao sistema radicular e identificar genotipos contrastantes para estes caracteres, para
futuramente serem utilizados em cruzamentos.

2. MATERIAL E METODOS

Na safra agricola 2008/09 foram avaliados doze gendtipos de arroz, obtidos da
colecdo do programa de melhoramento genético de arroz da Embrapa Clima
Temperado. Os gendtipos foram cultivados em casa de vegetacdo pertencente ao
Centro de Genbmica e Fitomelhoramento da Faculdade de Agronomia Eliseu
Maciel/Universidade Federal de Pelotas e foram avaliados no estddio de
desenvolvimento vegetativo. O delineamento experimental utilizado foram blocos



casualizados com trés repeticdes, tendo trés plantulas por repeticdo. No estadio V8
foram avaliados os caracteres comprimento de raiz (CR) e niumero de raizes (NR).
Apos a desidratacdo dos tecidos vegetais em estufa a 65°C, foram medidas as
matérias secas de parte aérea (MSPA) e do sistema radicular (MSR)
separadamente. Os dados referentes aos caracteres avaliados foram submetidos a
comparacado de médias pelo teste de Scott e Knott (SCOTT & KNOTT, 1974), em
nivel de 5% de probabilidade de erro. As analises estatisticas foram realizadas por
meio do programa computacional Genes (CRUZ, 2001). Com base nas matrizes de
distancias genéticas geradas, foi construido o dendrograma, utilizando o método de
agrupamento das meédias das distancias (UPGMA).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Considerando os dados obtidos na comparacdo de médias pelo teste de
Scott-Knott para as variaveis niumero de raizes (NR) e matéria seca de parta aérea
(MSPA) nao foi observada diferenca significativa entre os genétipos testados (Tabela
1).

Ja para o carater comprimento de raiz (CR), os genétipos SCS BRS 112, SC
4 e IRGA 417 apresentaram médias superiores aos demais genotipos.

Quanto ao carater matéria seca de raiz (MSR), apresentaram melhor
resultado os gendtipos IRGA 417, TF 448, EPAGRI 107, IR 8 e Ligeirao.

O gendtipo IRGA 417 foi superior aos demais genétipos quando considerado
0s caracteres comprimento de raiz (CR) e matéria seca das raizes (MSR), sugerindo
que este genotipo possui um sistema radicular mais desenvolvido.

A andlise do dendrograma indica que os gendétipos IRGA 417, SC 4 e SCS
BRS 112 diferem dos demais. Entretanto, o genétipo SC 4 e SCS BRS 112 séo
geneticamente proximos entre si. Os genoétipos com maior similaridade foram os
genadtipos Qualimax (6) e Supremo 1 (8) (Figura 1).

4. CONCLUSAO

De acordo com os resultados obtidos, pode-se concluir que os genétipos
estudados diferem quanto aos caracteres comprimento de raiz (CR) e matéria seca
de raiz (MSR).

Os gendtipos IRGA 417, SC 4 e SCS BRS 112 sdo mais distantes
geneticamente dos demais gendtipos quanto os caracteres morfolégicos analisados.



Tabela 1. Andlise de comparacéo de médias das variaveis Numero de Raizes (NR), Comprimento de
Raiz (CR), Matéria Seca de Raiz (MSR) e Matéria Seca de Parte Aérea (MSPA), de
plantulas de arroz (Oryza sativa L.) comparadas pelo teste de SCOTT e KNOTT com 5%
de probabilidade de erro. CGF/FAEM/UFPel — Pelotas/RS, 2009.

GENOTIPO NR CR MSR MSPA
1- Ligeirinho 13.00 a 9.21Db 0.08b 0.48 a
2- Cica 4 10.99 a 9.64 b 0.11b 0.62 a
3-TF 448 12.13 a 7.31b 0.22a 0.45a
4-Ligeirao 12.99 a 9.72b 0.15a 0.64 a
5- IRGA 417 16.88 a 12.71 a 0.22 a 0.88 a
6- Qualimax 12.22 a 8.41b 0.05b 0.44 a
7-IR 8 8.55a 8.97b 0.16 a 0.33a

8- Supremo 1 12.44 a 8.78 b 0.02b 0.48 a
9- EPAGRI 107 10.55 a 10.89b 0.21a 0.56 a
10-SC 4 13.44 a 1291 a 0.05b 0.69 a
11- Oryzica 1 10.22 a 9.70 b 0.04b 0.43a

12- SCS BRS 112 12.55 a 13.6a 0.07 b 0.50 a
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Figura 1. Dendrograma obtido a partir da analise dos dados morfologicos de doze genotipos de arroz
(Oryza sativa L.) utilizando a distédncia de Mahalanobis como média de distancia genética,
a partir dos caracteres Numero de Raizes (NR), Comprimenro de Raiz (CR), Matéria Seca

de Raiz (MSR) e Matéria Seca da Parte Aérea (MSPA), pelo método de agrupamento
UPGMA, FAEM/UFPel, Pelotas/RS, 2009.
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