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1. INTRODUÇÃO 

O rápido crescimento populacional, que deve chegar a 10 bilhões até 2050, 
exigirá um grande aumento na produção de alimentos (GALANAKIS, 2024). O arroz 
(Oryza sativa L.) é fundamental para atender essa demanda, já que fornece 20% 
das calorias consumidas por mais da metade da população mundial (ALI; NAEEM; 
AHMED, 2024). No entanto, estresses abióticos, como seca e salinidade, ameaçam 
a produção de arroz. Isso pode dificultar ainda mais o abastecimento alimentar 
global no futuro (CABUSORA, 2024).  

 O arroz é mais sensível à salinidade nas fases inicial de crescimento e 
reprodutiva. Esse estresse provoca redução do crescimento, da formação de 
perfilhos e da produção de panículas (XU et al., 2024; CABUSORA, 2024). 
Genótipos sensíveis acumulam mais sódio (Na+), prejudicando a fotossíntese e 
reduzindo o rendimento. Em contrapartida, genótipos tolerantes conseguem excluir 
mais Na+ e mantêm níveis mais altos de clorofila, preservando a fotossíntese e o 
crescimento (XU et al., 2024; MANOHARA et al., 2024). Assim, o desenvolvimento 
de cultivares produtivas e tolerantes à salinidade é uma prioridade nos programas 
de melhoramento genético do arroz. 

O arroz apresenta uma base genética limitada, o que dificulta o 
desenvolvimento de cultivares mais produtivas e tolerantes (WANG et al., 2024). 
Para superar essa limitação, a indução de mutações tem se mostrado uma 
estratégia eficaz, ampliando a variabilidade genética e permitindo a criação de 
mutantes com características desejáveis, como maior produtividade e tolerância a 
estresses abióticos, tornando o melhoramento do arroz mais eficiente e 
contribuindo para a segurança alimentar global (ALI; SURYAKANT, 2024). 

A indução de mutações pode ser realizada com a aplicação de mutagênicos 
físicos, como raios gama e raios-X, ou químicos, como etilmetanossulfonato e gás 
mostarda (BHAT; HAKEEM, 2023). A radiação ionizante gama é amplamente 
usada para desenvolver cultivares de arroz mais tolerantes à salinidade. Esse 
agente mutagênico remove elétrons dos átomos, gerando radicais livres que 
alteram o DNA, promovendo mutações valiosas para criar variedades de arroz mais 
tolerantes à salinidade, melhorando a produtividade em solos salinos (BHAT; 
HAKEEM, 2023; RIVIELLO-FLORES et al., 2022). Neste sentido, o objetivo do 
trabalho foi verificar a variabilidade genética em genótipos mutantes de arroz nas 
gerações M5 e M6 para tolerância ao estresse salino no estádio vegetativo inicial. 

 
 
 



 

 

2. METODOLOGIA 
 

Os mutantes de arroz utilizados no estudo derivam da cultivar BRS 
Pampeira, tratada com radiação gama (60Co) nas doses de 250 e 300Gy. As 
gerações M1 a M4 foram conduzidas conforme descrito em TEJEDA et al. (2024). 
A partir dessa população, uma coleção de 100 mutantes e as cultivares 
testemunhas BRS Pampeira (sensível à salinidade) e BRS Bojuru (tolerante à 
salinidade) foram avaliadas quanto à tolerância ao estresse salino no estádio 
vegetativo, nas gerações M5 e M6. O experimento foi realizado em casa de 
vegetação na Faculdade de Agronomia Eliseu Maciel, Capão do Leão-RS, 
utilizando delineamento com testemunhas intercalares e três repetições. A 
semeadura foi feita em bandejas, com 15 sementes por linha, sendo cada linha 
correspondente a um genótipo. As testemunhas foram semeadas aleatoriamente, 
aparecendo mais de três vezes por bloco. O manejo seguiu as recomendações 
técnicas para o cultivo de arroz no sul do Brasil (SOSBAI, 2018). 

No estádio V2 (COUNCE et al., 2000), as plantas receberam adubação com 
ureia (46% N) e irrigação por lâmina d'água. Posteriormente, quando 50% delas 
estavam entre os estádios V2 e V3, a água de irrigação foi substituída por solução 
de NaCl a 120 mM. Após sete dias de estresse salino foram realizadas avaliações 
morfológicas, selecionando-se aleatoriamente cinco plantas por repetição para 
cada genótipo. Os parâmetros analisados incluíram comprimento da parte aérea e 
da raiz, além da massa seca dessas estruturas. O comprimento foi medido com 
régua graduada e os valores expressos em centímetros (cm), enquanto a massa 
seca foi determinada após secagem em estufa a ±62°C por 72 horas, com os 
valores expressos em gramas (g). 

Para estimativa da variabilidade genética entre os genótipos mutantes de 
arroz foi utilizada a distância Euclidiana como medida de dissimilaridade, seguida 
de agrupamento pelo método Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic 
Averages (UPGMA) (SOKAL, R. R.; MICHENER, C. D., 1958). O número de grupos 
foi determinado com base nos critérios de Mojena (MOJENA, 1977), adotando a 
fórmula: ponto corte = média + (K * DP), no qual K é igual a 1,25 e DV é desvio 
padrão (MILLIGAN; COOPER, 1985). As análises foram realizadas no software 
Orange (DEMSAR et al., 2013). 

 
3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
A análise de agrupamento utilizando o método UPGMA, com base na 

distância Euclidiana, identificou cinco grupos de genótipos na geração M5 e quatro 
grupos na geração M6 (Figura 1). Na geração M5, os grupos 4 e 6 incluem apenas 
um genótipo cada: M34 e M41, respectivamente. O grupo 2 contém 15 genótipos e 
a cultivar BRS Pampeira, enquanto o grupo 1 abrange 19 genótipos e a cultivar 
tolerante BRS Bojuru. Na geração M6, observa-se um padrão de agrupamento 
distinto, onde os genótipos M7 e M67 estão alocados nos grupos 4 e 5, 
respectivamente; o grupo 3 é composto por 13 mutantes e a testemunha tolerante 
BRS Bojuru, enquanto o grupo 1 apresenta 71 mutantes e a cultivar BRS Pampeira. 

Genótipos agrupados com a BRS Pampeira indicam que a mutação pode 
não ter influenciado a tolerância à salinidade, sugerindo que as mutações 
ocorreram em regiões do genoma não relacionadas ao estresse salino (CHEN et 
al., 2023). Por outro lado, genótipos agrupados com a BRS Bojuru sugerem que a 
mutação causou alterações que conferem características associadas à tolerância 
ao estresse. Isso indica que a indução de mutação pode ter ocorrido em genes 



 

 

essenciais para a tolerância, envolvidos na modulação da homeostase iônica e na 
defesa antioxidante. Assim, mutações em genes-chave podem melhorar a 
capacidade das plantas de se adaptar a condições adversas, como a salinidade 
(RAZA et al., 2023). No entanto, os mutantes não mantiveram o mesmo 
comportamento em ambas as gerações. A complexidade do estresse salino, 
poligênica, e a variabilidade gerada pela radiação gama reforçam a necessidade 
de métodos mais sofisticados na seleção de mutantes promissores (SARADADEVI 
et al., 2021). 

Os genótipos distantes das testemunhas sugerem que a indução de 
mutações introduziu variações não ligadas à salinidade, ampliando a base 
genética, essencial para o desenvolvimento de variedades de arroz mais resilientes 
(RAGHUVANSHI et al., 2021). Esses agrupamentos revelam a variabilidade 
genética induzida por mutações para tolerância à salinidade, fundamental para o 
melhoramento de plantas e a seleção de genótipos superiores (TREVISANI et al., 
2018).  

 
  

Figura 1. Agrupamento pelo método UPGMA a partir de distância Euclidiana de 
100 genótipos de arroz mutantes (geração M5 e M6) e as cultivares BRS Pampeira 

e BRS Bojuru cultivadas sob estresse salino (NaCl 120mM). 
 

4. CONCLUSÕES 
 

A indução de mutação por radiação gama gerou variabilidade genética para 
tolerância à salinidade em arroz no início do estádio vegetativo, evidenciando a 
importância dessa ferramenta no desenvolvimento de linhagens tolerantes a esse 
estresse. 
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