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RESUMO GERAL

SILVA, Dagma Dionisia da. Resisténcia de hibridos de sorgo a
Colletotrichum sublineolum: previsibilidade por meio da reacdo de
linhagens progenitoras. 2006. 124 p. Dissertagdo (Mestrado em Agronomia/
Fitopatologia)-Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG*

A antracnose (Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. & Bubék), esta
disseminada em todas as regides produtoras de sorgo no pais. Foi objetivo deste
trabalho, caracterizar a diversidade populacional de C. sublineolum em locais de
ocorréncia de severas epidemias da doenga, identificar combinacdes entre
linhagens elite capazes de gerar hibridos de sorgo com alta resisténcia, e, avaliar
a resisténcia dos hibridos gerados por tais combina¢des em diferentes locais no
Brasil. A diversidade populacional e a distribuicdo de C. sublineolum em seis
localidades foram analisadas por meio de trés indices de diversidade fenotipica e
de um indice de complexidade. A maior diversidade foi verificada em
Jardinopolis e a maior complexidade em Sete Lagoas e Goiania. Ragas do
patoégeno encontram-se bem distribuidas em tais populagdes, prevalecendo as
complexas, em relacdo as mais simples. Para identificar combina¢des com
capacidade de gerar hibridos de alta resisténcia, quatro linhagens restauradoras e
cinco linhagens macho-estéreis foram inoculadas com os mesmos isolados de C.
sublineolum utilizados para o estudo da diversidade populacional. Utilizaram-se
coeficientes de associagdo de patogenicidade (CAP) e de viruléncia (CAV) para
verificar a ocorréncia de dissociagdo ou associacdo de viruléncia a estas
combinagdes, nas seis localidades. Verificou-se a ocorréncia de associagdo de
viruléncia para as combinagdes entre as linhagens restauradoras ¢ macho-
estéreis, testadas neste trabalho, indicando que tais combinagdes ndo apresentam
potencial na geracdao de hibridos com alta resisténcia. Ensaios com os hibridos
experimentais foram conduzidos em quatro localidades para identificar aqueles
com resisténcia nos locais avaliados. A reagdo dos hibridos em ensaios de
campo foi compativel com a previsdo feita com base na analise da estrutura de
viruléncia do patdégeno, sendo a resisténcia apresentada pela maioria dos
genotipos avaliados do tipo horizontal ou do tipo vertical incompleta.

*Comité orientador: Hilario Antonio de Castro — UFLA (Orientador), Carlos
Roberto Casela— EMBRAPA/ Milho e Sorgo (Co - orientador).



ABSTRACT

SILVA, Dagma Dionisia da. Resistance of sorghum hybrids to Colletotrichum
sublineolum: previsibility by lineage progenitor reaction. 2006. 124 p.
Dissertacdo (Mestrado em Agronomia/ Fitopatologia)-Universidade Federal de
Lavras, Lavras, MG*

Anthracnose (Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. & Bubdik) is
disseminated throughout sorghum growing fields in the country, where
epidemics occur. The objective of this work was to characterize the diversity of
populations of C. sublineolum in areas where severe epidemics occur, to identify
combinations between sorghum lines able to generate highly resistant sorghum
hybrids and, to evaluate the resistance of hybrids generated by such
combinations in different places of Brazil. The population diversity and the
distribution of C. sublineolum in six places were analyzed by three indexes of
phenotypic diversity and one index of complexity. The higher diversity was
verified in Jardinopolis (SP) and higher complexity in Sete Lagoas (MG) and
Goiania (GO). Races of the pathogen were well distributed in such populations
and the complex were more prevalent as compared to the simpler ones. To
identify combinations with capacity to generate hybrids with high resistance,
four restorer (R) lines and five male-sterile (A) lines were inoculated with the
same isolates of C. sublineolum utilized for the population diversity study.
Coefficients of pathogenicity associations (PAC) and virulence associations
(VAC) were used to verify the occurrence of virulence dissociation or
association to those combinations, in all six locations. It was verified the
occurrence of association of virulence for the combinations between the R and A
lines, tested in this work, indicating that such combinations are not potentially
useful for the generation of hybrids with durable resistance. Assays with
experimental hybrids were carried out in four locations to identify those with
resistance in the evaluated locations. The reaction of hybrids in the field were
compatible with what was predicted based on the analysis of the virulence
structure of the pathogen population. The resistance expressed by the majority of
genotypes in the field could be considered to be of horizontal or incomplete
vertical type.

*Guidance comitee: Hilario Anténio de Castro-UFLA (Advisor), Carlos
Roberto Casela— EMBRAPA/ Milho e Sorgo (Co - advisor).
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1 INTRODUCAO GERAL

O aumento, em produg¢do, na cultura de sorgo no Brasil foi determinado
pela intensificagdo e modificacdo nos sistemas de cultivo deste cereal e pelos
avangos obtidos no melhoramento genético, com a geracdo de cultivares de alta
produtividade. A cultura expandiu-se para uma area acima de um milhdo de
hectares em 2003, sendo uma importante op¢ao, como segunda safra, nas regides
Sudeste e Centro-Oeste. Dados recentes mostram que houve incremento de 50%
na producdo nos ultimos cinco anos, quando a safra de 1999/2000 foi de 781,4
mil toneladas, com uma previsao de 1.576,7 mil toneladas em 2004/2005. Nesse
mesmo periodo, a area plantada no pais passou de 543,2 para 788,5 mil hectares,
correspondendo a um aumento de 66,89% e a produtividade passou de 1.439,0
para 1.988,0 kg/ha, o que reflete em aumento de 72,38% (Companhia Nacional
de Abastecimento/Conab, 2005).

Dentre os fatores que limitam a expansdo da cultura no pais estdo as
doencas, algumas das quais podem causar perdas significativas & producdo de
graos e de forragem, dependendo da suscetibilidade da cultivar e de condigdes
ambientais favordveis a sua ocorréncia e disseminacdo. Entre elas, as mais
importantes sdo a antracnose (Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. &
Bubak), a ferrugem (Puccinia purpurea Cooke), o mildio (Peronosclerospora
sorghi (Weston & Uppal) C. G. Shaw), a helmintosporiose (Exserohilum
turcicum(Pass.)Leonard & Suggs) e a doenga agucarada ou ergot (Claviceps
africana Frederiksen, Manthe & De Milliano).

Ha, nas varias regidoes de plantio de sorgo, condi¢des particularmente
favoraveis a ocorréncia da antracnose, a principal e mais devastadora doenga
desta cultura, devido n3o apenas as condi¢cdes ambientais adequadas a

ocorréncia de severas epidemias, como também a alta variabilidade apresentada



pelo patogeno. Ragas de alta viruléncia ja foram identificadas em varias regides
do pais, o que indica a necessidade de um continuo monitoramento da populacdo
local do patogeno (Casela et al., 2001; Casela et al., 1997).

O controle desta doenca é considerado prioritirio pela induastria de
producdo de sementes, ja que ela pode causar perdas superiores a 80% na
produtividade, além de esterilidade parcial de paniculas e afetar drasticamente a
qualidade da semente produzida. O seu controle ¢ também essencial como
suporte a continua expansdo da area de plantio com a cultura. O uso de
cultivares resistentes ¢ a melhor forma de controle da doenca. Porém, a
variabilidade apresentada por C. sublineolum representa um entrave para os
trabalhos de melhoramento genético visando a obtencao de cultivares resistentes,
devido a possibilidade de quebra da resisténcia pelo surgimento de novas formas
de viruléncia do patdogeno que se adaptam as variedades e hibridos comerciais
(Guimardes et al., 1999b; Casela & Ferreira, 1987). A identificacdo de linhagens
com diferentes genes de resisténcia pode ser usada para designar grupos de
hospedeiras diferenciadoras em variabilidade patogénica. Por esses motivos,
tornam-se necessarios estudos que avaliem o comportamento da populacdo do
patdgeno diante de plantas geneticamente melhoradas.

Existem vérias medidas para promover a protecdo de plantas contra
patogenos. Dentre elas, a resisténcia das plantas é a mais desejavel, pois
combina algumas vantagens, como a diminui¢do do uso de defensivos, tornando
0 ambiente menos poluido, e ser uma tecnologia que ndo onera os custos de
producao (Adugna, 2004).

Virias estratégias t€m sido preconizadas para o manejo da resisténcia
genética, de modo a aumentar a sua durabilidade e a sua estabilidade. Dentre
essas, podem ser citadas a formagao de pirdmides de genes de resisténcia, que
consiste na incorporagdo, em um mesmo genotipo, de dois ou mais genes de

resisténcia; a utilizacdo de misturas de gendtipos ou de multilinhas e a rotagdo



de genes de resisténcia em fungdo da predominancia de ragas de um patdgeno.
Uma forma de se atingir este objetivo ¢ a combinacdo de linhagens com genes
de resisténcia que determinem limitacdes a capacidade adaptativa do patogeno,
diminuindo os prejuizos causados pelo patégeno, que apresenta ragas de alta
agressividade (Costa, 2004; Wolfe, 1985; Crill, 1982; Nelson, 1973; Browning
& Frey, 1969).

Os objetivos deste trabalho foram, portanto, caracterizar a populacio de
C. sublineolum quanto a sua diversidade, complexidade e distribuigdo em seis
regides onde ocorrem severas epidemias; identificar combinagdes de linhagens
de sorgo potencialmente capazes de gerar hibridos de alta resisténcia e avaliar a
estabilidade da resisténcia de hibridos de sorgo resultantes da piramidagdo entre
estas linhagens, para as quais ndo exista viruléncia associada na populagdo do

patogeno.



2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 O hospedeiro (Sorghum bicolor (L). Moench)
O sorgo (familia Gramineae) é uma planta mondica que apresenta flores

perfeitas; ¢ uma espécie basicamente autdgama, com taxa de polinizagdo
cruzada em torno de 5%, que ocorre, principalmente, pelo vento. Sua origem ¢
provavelmente na Africa Central, na regido da Etidpia e Suddo, entre 5 a 7 mil
anos atras ou mais, de onde se propagou por varios paises levado por nativos que
migravam. O testemunho histérico mais antigo aparece em uma escultura no
palacio de Sena Querib, em Ninive, Assiria, 70 a.C. Segundo Von Pinho &
Vasconcelos (2002), o sorgo teria, para os povos africanos, a mesma importancia
que o milho para os americanos.

A planta possui utilizagdo na alimentagcdo humana e faz parte do preparo
de alimentos soélidos e liquidos de diversos tipos, sendo fonte de energia na
alimentacdo de 700 milhdes de pessoas nos tropicos semi-aridos do mundo,
principalmente Asia e Africa. No Ocidente, onde foi introduzida em meados do
século XIX, a utilizacdo do sorgo era basicamente como substituto do milho no
preparo de racdo animal. Apesar de ser uma cultura antiga, seu desenvolvimento
como cultura agricola ocorreu no final do século XIX, quando foi introduzida
nos EUA, trazida por escravos. Apds longo periodo de adaptagdo, varias
experiéncias e trabalhos de melhoramento foram realizados visando atender as
novas modalidades de utiliza¢do e métodos culturais diferentes. Dessa forma, foi
nos EUA que, por meio do melhoramento genético de cultivares antigas,
chegou-se aos diferentes tipos cultivados hoje. (Von Pinho & Vasconcelos,
2002; Guimaraes et al.; 1999b; Ruas et al., 1988).

Trés tipos de sorgo sdo cultivados no Brasil: o granifero, o forrageiro e o

tipo vassoura. O sorgo forrageiro € bastante plantado no Sul de Minas Gerais e



Vale do Paraiba. O uso de hibridos de elevada qualidade e produtividade fez
com que o sorgo se transformasse em cultura de grande expressdo na
alimentagdo animal. O sorgo vassoura, de porte mais alto, colmos finos e
paniculas apresentando caracteristicas especiais, torna-o adequado para
producdo de vassouras. O sorgo granifero ¢ usado para alimentagdo humana e
animal na fabrica¢do de ragdes e apresenta valor nutricional similar ao do milho.
Na industria, o sorgo granifero ¢ utilizado para a produc¢ao de amido, farinha,
cerveja, cera, 0leo comestivel e, ainda, pode ser misturado com o trigo na
fabricagdo de pao e massas (Santos & Casela, 2005; Von Pinho & Vasconcelos,
2002).

A cultura é mais plantada em sucessdo a soja, na chamada safrinha, nos
estados da regido Centro Oeste e como cultura de verdo no Rio Grande do Sul.
Na regido Nordeste, tem se sobressaido nos estados do Rio Grande do Norte,
Ceara, Maranhao, Bahia e Pernambuco, onde ¢ uma cultura viavel por possuir a
capacidade de ser resistente ao estresse hidrico (Von Pinho & Vasconcelos,
2002; Guimardes, et al.; 1999b).

Os paises que mais se destacam na produg¢do mundial sdo os Estados
Unidos, India, Nigéria, México e Suddo, responsaveis por 75% do total
produzido. Outros paises, como Argentina, Etiopia, Austrdlia e Burkina
possuiam producdo pelo menos duas vezes maior que a brasileira em 2000.
Além disso, paises como a Argentina ¢ México adotam politica de substituicdo
ao milho, ficando o milho excedente destinado & exportagdo (Von Pinho &
Vasconcelos, 2002), o que os torna concorrentes do Brasil neste setor.

A planta se adapta a uma ampla variagdo de ambientes ¢, mesmo sob
condigdes desfavoraveis, produz bem, o que ndo ocorre com a maioria dos
outros cereais (Magalhdes et al., 2000). Esta ampla variacdo de ambientes aos

quais a cultura se adapta torna o Brasil um produtor potencial de sorgo,



podendo, inclusive, passar a exportador, dadas a grande extensdo territorial do
pais e a diversificagdo edafoclimatica favoravel em todo o seu territorio.

Apesar dessas condi¢des favoraveis, o Brasil produz somente 1% do
total mundial. Em 1988, os principais estados produtores eram Rio Grande do
Sul, Sdo Paulo, Bahia e Parand. A area plantada da cultura se expandiu, e, hoje,
os estados do Centro-Oeste possuem a maior area plantada, com 442,5 mil
hectares, enquanto as regides Sul, Sudeste ¢ Nordeste correspondem a 27,3;
208,0 e 101,1 mil hectares, respectivamente. Porém, o interesse pela cultura vem
crescendo e, com isso, ha um aumento anual na area plantada no pais (Von
Pinho & Vasconcelos, 2002).

O sorgo esta substituindo o milho na formulacdo de ragdo animal nos
periodos que antecedem a safra de milho, quando a producdo ¢ escassa. Isso
ocorre porque o ciclo da cultura do sorgo ¢ menor em relagdo ao milho, podendo
ser colocado nas industrias neste periodo, o que evita o aumento do preco das
ragdes e, conseqlientemente, o preco final de frango e carnes em geral. Além
disso, a palatibilidade ndo ¢é alterada e os problemas com teores de tanino
(composto polifenodlico) foram resolvidos pelo desenvolvimento de grios que
apresentam um melhor tipo de amido, com baixos teores ou sem tanino. A
comercializagdo de grios de sorgo com tanino corresponde a 4% do sorgo
granifero e, em todo o mundo, de 50% a 60% dos sorgos ndo tém tanino
(Magalhaes.; et al, 2000; Von Pinho & Vasconcelos, 2002).

A capacidade do sorgo de se adaptar a regides onde ocorre menor
volume de chuvas faz com que a cultura possa ser utilizada nas regides do semi-
arido nordestino e norte-mineiro. Apesar de esta possibilidade ganhar espago,
seu cultivo ainda ¢ maior no Centro-Oeste, onde os produtores ndo arriscam
plantar o milho no periodo mais seco ¢ no Sul do pais. O maior problema
enfrentado pelos produtores brasileiros ¢ o custo de producao que, apds 1999,

aumentou com a desvalorizagdo cambial. Como o prego do sorgo nao € indexado



ao dolar, ao contrario do milho, seu processo produtivo acompanha a varia¢do
cambial, levando os produtores a utilizarem menos insumos, 0 que compromete

a produtividade (Von Pinho & Vasconcelos, 2002).

2.2 O patogeno (Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. & Bubak)

Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. & Bubdk, era considerado
como uma forma diferente da espécie Colletotrichum graminicola (Ces.) G. W.
Wilson que atacava milho, sorgo e outras gramineas. No entanto, Sutton (1968),
baseando-se em diferengas na morfologia do apressorio de isolados de milho e
isolados de sorgo, propds a existéncia de duas espécies diferentes e passou a
considerar a espécie de milho como Colletotrichum graminicola e a espécie de
sorgo como Colletotrichum sublineolum. Esta diferenca foi evidenciada por
estudos mais recentes baseados em andlise de DNA fingerprints e
sequenciamento de rDNA (Sherriff et al. 1995.; Vaillancourt & Hanau, 1992).
Porém, muitos trabalhos ainda se referem a espécie de sorgo como C.
graminicola e nao como C. sublineolum, gerando duvidas a respeito da etiologia
da doenca.

O fungo produz acérvulos de coloracdo escura e formato oval a
cilindrico, com setas de coloracdo escura e que sdo encontradas, normalmente,
no centro das lesdes. Os acérvulos se formam na epiderme e nas cavidades
subepdérmicas de ambas as superficies das folhas e colmos. Os conidioforos sdao
produzidos em grande quantidade no interior dos acérvulos e sao eretos, hialinos
e ndo septados. Os conidios sdo produzidos sobre os conididéforos, nao
apresentam septos e sdo falciformes (Casela & Ferreira, 1998).

C. sublineolum pode sobreviver por periodos prolongados como micélio
em restos de cultura na superficie do solo (até 18 meses) e sementes infectadas.

Nas sementes, o fungo pode sobreviver por trés anos ou mais, sob condigdes de



armazenamento em baixa temperatura, ¢ por até dois anos em temperatura
ambiente. Espécies selvagens de sorgo e outras espécies hospedeiras, como
capim-arroz (Echinochloa colonum) e milha (Digitaria sanguinalis), também
sdo fonte primaria de indéculo ¢ os conidios produzidos disseminam-se pelo
vento e chuva. A produgdo de esclerocios em colmos secos, em cultivares
suscetiveis, também permite ao patdogeno sobreviver na auséncia do hospedeiro
(Casela & Ferreira, 1998; Casela & Frederiksen, 1993; Ali & Warren, 1992;
Warren, 1986).

A variabilidade em C. sublineolum foi demonstrada, pela primeira vez,
por Harris & Johnson em 1967, quando os autores verificaram variagdes no grau
de resisténcia entre as cultivares de sorgo Wiley, Dwarf Lahore, Dobbs,
Mygabash, Framinola, P. 1.267340 e MN960. Apo6s o trabalho de Harris &
Johnson, véarios outros trabalhos mostraram a variagdo em viruléncia dos
isolados utilizando séries diferenciais de sorgo como marcadores e, dessa forma,
varios isolados foram separados em ragas em experimentos de casa - de -
vegetacdo ¢ em campo (Rosewich et al., 1998; Pastor-Corrales & Frederiksen,
1978; Frederiksen & Rosenow, 1971; Harris & Sowel, 1970).

Os trabalhos sobre a variabilidade de C. sublineolum baseiam-se na
patogenicidade, na viruléncia (reacdo a doenca) e na agressividade (severidade),
verificadas por meio da utilizagdo de uma série diferencial de cultivares que
respondem diferentemente a doenga foliar (Mathur et al., 2003; White et al.,
1987). Segundo Rosewich et al. (1998), o numero de diferenciadoras utilizadas ¢
fator limitante a identificagdo adequada da amplitude da variagdo entre os
isolados ¢ os dados ndo podem ser comparados, devido ao fato de ndo haver uma
série diferencial uniforme a todos os pesquisadores. Por esse motivo, cada
estudo fica limitado as diferenciadoras utilizadas, ndo havendo o conhecimento
real da variabilidade do patogeno em todas as regides produtoras. Além disso, a

base genética da resisténcia nas diferenciadoras ¢ desconhecida e a interagdo



gene a gene no patossistema Sorghum-C. sublineolum n3o tem sido
demonstrada.

No Brasil, a existéncia de ragas fisiologicas de C. sublineolum foi
demonstrada, pela primeira vez, por Nakamura (1984), citado por Casela &
Frederiksen (1994), quando cinco ragas foram identificadas com base na reacao
diferencial de cinco cultivares de sorgo a isolados do patdégeno obtidos de
plantas infectadas de diferentes regides do pais. Sete racas foram posteriormente
identificadas, tendo por base a reacdo diferencial de doze cultivares de sorgo,
(Ferreira & Casela, 1986).

Neste momento, criou-se um sistema para a classificagdo de racas de
C.sublineolum, que foi desenvolvido com base na rea¢do de nove cultivares de
sorgo selecionadas a partir da série diferencial utilizada pelos autores, em 1986.
Neste sistema, as cultivares BR0O08, BR0O05 e CMSXS136 separaram as ragas do
patdbgeno em oito grupos principais, enquanto os demais genotipos
caracterizaram 32 ragas dentro de cada grupo. Foi possivel diferenciar 13 racas
adicionais em 210 culturas monosporicas coletadas em diferentes regioes do
pais, entre 1985 e 1987 (Casela & Ferreira, 1987).

Em trabalho mais recente, Casela et al. (2004) identificaram 75
fendtipos diferentes, de um total de 314 isolados monospoéricos. Desses, 45 ragas
foram identificadas em cada ano e 16 deles foram comuns em dois anos de
coleta. Dezesseis ragas corresponderam a 68% do total de isolados testados e,
somente quatro deles foram detectados em todos os anos e locais, tendo a racga
mais comum representado 9,55% de todos os isolados.

Respostas a selecdo direcional imposta por cultivares hospedeiras
geneticamente resistentes ja foram obtidas nas condi¢des brasileiras. De fato,
variedades como Brandes, Theis, Rio e Wray, que foram inicialmente resistentes
a antracnose quando introduzidas no pais em 1987 tornaram-se suscetiveis

quando novas ragas do fungo apareceram ap6s 1987 (Mathur et al., 2003).



Segundo Rosewich et al. (1998), o conhecimento da composigdo
genética da populagdo do patdogeno seria uma ferramenta de auxilio para
determinar se a resisténcia sera quebrada, caso possa ser associada a mudancgas
na estrutura genética da populagdo do patogeno. Amostras do genotipo
parcialmente resistente, SC326-6, usado como pai resistente em programas de
melhoramento genético a antracnose ¢ que se manteve resistente em algumas
areas por mais de 10 anos, resultaram em trés haplétipos diferentes, quando
avaliados 140 isolados obtidos desse genotipo.

Casela et al. (2001), avaliando diferengas na capacidade competitiva
entre ragas do patogeno, com diferentes graus de complexidade quanto a
viruléncia, mostraram que isolados da raca denominada 30A foram
predominantes em relagdo a raca denominada 31E, de maior grau de
complexidade, indicando haver diferencas na capacidade competitiva entre ragas
do patdégeno.

A selegdo estabilizadora contra o acimulo de viruléncia desnecessaria
no patdégeno ¢ uma hipotese formulada por Vanderplank (1698), que tenta
explicar as variagdes nas populagdes patogénicas. Segundo o autor, esta forca
estabilizaria a populacdo do patéogeno e preveniria o acimulo de genes de
viruléncia. Se este fenomeno ocorre, de fato, no patossistema Sorghum-
C.sublineolum, é possivel controlar a antracnose utilizando-se estratégias de
rotacdo de genes, misturas de cultivares e piramidagdo de genes de resisténcia
(Cardwel, 1989).

A avaliagdo da resisténcia de gendtipos de sorgo a C. sublineolum, feita
por Guimaraes et al. (1999b), em Sete Lagoas, MG e Cravinhos, SP, mostrou
que os genotipos apresentavam gradagdes em relacdo aos niveis de resisténcia e
estes foram divididos em grupos. Em Cravinhos, nenhum dos genotipos
apresentou resisténcia completa e o valor médio de severidade foi trés vezes

maior que em Sete Lagoas, onde alguns gendtipos mostraram-se resistentes. Isso
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levou os autores a conclusdo de que ocorreram ragas diferentes de C.
sublineolum ou de maior agressividade prevalecentes em Cravinhos. Este estudo
evidenciou a necessidade de monitoramento constante da reagdo de genoétipos de
sorgo as populagdes de C. sublineolum de diferentes locais, principalmente
quando o objetivo final ¢ a obtengdo de material comercial com resisténcia

duravel.

2.3 A doenca

A antracnose esta presente em todas as regioes de plantio de sorgo no
Brasil ¢ ¢ favorecida por condigdes de alta umidade e temperatura, embora
regides com breve periodo de chuva, seguido por seca prolongada, também
estejam sujeitas a ocorréncia de epidemias severas (Casela et al., 1998; Casela &
Frederiksen, 1994).

A doenga se expressa em 3 fases: antracnose foliar, podridao do colmo e
antracnose da panicula A fase foliar pode ocorrer em qualquer estadio de
desenvolvimento da planta, aparecendo, normalmente, a partir do inicio de
desenvolvimento da panicula e tem como sintoma a producao de lesdes elipticas
a circulares, medindo até Smm de didmetro. No centro dessas lesdes, a coloragdo
caracteristica ¢ palha, com margens avermelhadas, alaranjadas ou castanhas, que
variam com a cultivar. Sob condi¢des ideais, as manchas aumentam em
quantidade e coalescem, cobrindo toda a folha. No centro das lesdes, formam-se
numerosos acérvulos que permitem identificar a doenga no campo. Ocorre,
ainda, uma massa de conidios entre as setas que ddo a lesdo uma coloracdo
creme (Casela & Ferreira, 1998).

O aparecimento de lesdes na nervura central pode ocorrer
independentemente da presenca ou nao da infeccdo foliar. Sdo sintomas de

antracnose nas nervuras, lesdes elipticas a alongadas, de coloracdo avermelhada,
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purpura ou negra, sobre as quais se formam acérvulos em grande quantidade.
Quando aparecem sintomas foliares juntamente com os sintomas nas nervuras,
os danos da doenca podem ser maiores em relagdo aos sintomas isolados (Casela
& Ferreira, 1998).

Na panicula, os sintomas sao caracterizados por lesdes formadas abaixo
da epiderme e tém inicialmente um aspecto encharcado e que, com o tempo,
adquirem uma coloragdo cinza a purpura-avermelhada. O seccionamento da
panicula possibilita a verificagdo de areas de uma cor castanho-avermelhada
alternadas com areas esbranquigadas. Nas paniculas, a esporulagdo pode ocorrer
na raque, nas ramifica¢des primarias, secundarias e terciarias, nas glumas e nas
sementes. Paniculas de plantas infectadas apresentam tamanho reduzido, menor
peso e amadurecimento precoce. Em situacdes de ataque severo, pode ocorrer
esterilidade parcial. As plantas com antracnose da panicula podem originar
sementes infectadas que ndo germinam ou ddo origem a plantulas doentes. Os
conidios que causam a antracnose da panicula sfo produzidos durante a fase
foliar (Casela & Ferreira, 1998).

A podriddo do colmo ocorre, geralmente, em plantas adultas. E também
causada por conidios produzidos na fase foliar da doenga. A agua de chuva ou
da irrigagdo leva os conidios até a bainha das folhas e estes, ao germinarem,,
penetram o pedinculo ou a panicula causando podriddo no colmo de onde a
doenca se estende para a panicula (Casela & Ferreira, 1998).

Caracteriza-se a podriddo do colmo pela formagdo de cancros que
apresentam areas mais claras, circundadas por pigmentos da planta hospedeira.
As lesdes ocorrem no tecido internodal, principalmente no pedinculo e podem
se apresentar de forma continua ou em forma de manchas isoladas. Devido ao
crescimento do fungo nos tecidos vasculares, o movimento da agua e de
nutrientes ¢ prejudicado, o que faz com que haja um pobre desenvolvimento de

panicula e graos (Casela & Ferreira, 1998). A infeccdo do colmo, segundo os
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mesmos autores, resulta em perdas e redugdo consideravel na produgdo de graos
e de forragem. A antracnose causa perdas diretas e indiretas na producdo que
variam entre regides, cultivares e, principalmente, condigdes climaticas.

As perdas indiretas de grdos causadas pela doenga sdo resultado da
redu¢do da germinacao das sementes e transmissao da doenga para novas regides
geograficas. A redugdo da massa, a densidade e o aborto das sementes sdo os
fatores mais importantes na queda da produgdo. A seca prematura de folhas e a
desfolha podem reduzir a producdo de graos e forragem em 30% a 50% ou mais,
para cultivares suscetiveis, durante epidemias severas (Casela & Ferreira, 1998;

Pande et al., 1994; Harris & Sowel, 1970).

2.4 Controle de doencgas por meio da resisténcia genética

Existem véarias medidas para promover a protecdo de plantas contra
patogenos e, dentre elas, a resisténcia genética ¢ a mais desejavel, pois combina
algumas vantagens, como a diminuicdo do uso de defensivos, evitando a
poluicao do ambiente e ser uma tecnologia que ndo onera os custos de produgao,
ja que as sementes de um hibrido resistente possuem o mesmo valor comercial
de um suscetivel. No entanto, a resisténcia nem sempre ¢ duravel e existe a
dificuldade de se saber até quando esta se mantera apds a libera¢ao do hibrido no
mercado.

Considera-se a resisténcia como durdvel quando uma cultivar
amplamente plantada em ambiente favoravel mantém-se resistente a um
determinado patégeno por um longo periodo de tempo (Adugna, 2004; Crute &
Pink, 1996; Casela & Ferreira, 1988). Por este motivo, a eficiéncia das
estratégias de controle de doengas de plantas depende da capacidade de manejo

da variabilidade da populacdo local do patdogeno e da necessidade de adaptacdo
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de medidas de controle para patogenos de alta variabilidade (Andrivon &
Vallavieille-Pope, 1995).

O melhoramento das culturas agronomicamente importantes beneficia os
produtores por meio do comércio de produtos com melhor qualidade. Dessa
forma, grandes extensdes de variedades uniformes sao plantadas, o que favorece
a ocorréncia de epidemias severas. Isso porque, apds um periodo de intenso uso
de uma cultivar resistente, a selecdo direcional em favor de racas virulentas
determina a quebra da resisténcia, completando o chamado ciclo ‘boom and
bust’. Aliado a isso, o uso de pais em comum, muitas vezes suscetiveis, leva a
um estreitamento da base genética, facilitando o surgimento de novas ragas do
patogeno (Adugna, 2004; Pink, 2002).

A resisténcia a patogenos pode ser duravel por diversas razdes e ndo
somente em funcdo das propriedades dos genes. Entre os fatores que podem
influenciar na resisténcia podem-se incluir o sistema de cultivo utilizado, a
heranca da durabilidade dessa resisténcia, a variabilidade na populacdo do
patoégeno, como ja citado, o ciclo de vida do hospedeiro e do patdgeno, o
tamanho da popula¢do do patdogeno, fatores epidemioldgicos ¢ a forma de
utilizacdo de genes de resisténcia (Adugna, 2004; Parlevliet, 1993).

A resisténcia contra patdgenos de solo, que tém dispersdo limitada, pode
ser mais durdvel que para aqueles que se dispersam mais facilmente, enquanto
que para patdogenos obrigatdrios, como os causadores de ferrugens e mildios, a
eficiéncia de genes de resisténcia tem sido limitada. Alguns patégenos t€m
tendéncia para desenvolver patogenicidade especifica ao hospedeiro e outros
ndo. Os virus, por exemplo, s30 menos especializados que fungos. Patogenos
altamente varidveis que interagem numa relacdo gene-a-gene com seus
hospedeiros, nos quais existem muitos genes de resisténcia especificos a ragas,
sdo normalmente mais especializados e, provavelmente, a resisténcia contra eles

sera de menor durabilidade. Para patdogenos com pouca ou nenhuma raga
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conhecida e com poucos relatos de quebra de resisténcia, qualquer resisténcia
observada pode ser selecionada para utilizagdo no controle de doengas (Adugna,
2004; Johnson, 1983; Pink, 2002; Parlevliet, 1993).

Quanto ao uso dos genes de resisténcia, pode-se explora-los de duas
maneiras. Distribuir os genes no espago ¢ no tempo (manejo temporal) ou
combina-los em um mesmo genotipo (barreiras multiplas). No primeiro caso, os
genes usados estdo em cultivares diferentes, que podem ser distribuidas de
variadas formas, como em misturas de cultivares, ou multilinhas, numa mesma
area, em cultivares diferentes, em diferentes areas, dentro de uma mesma
unidade produtiva (desenvolvimento em nivel de fazenda) e -cultivares
recomendados para diferentes regides, dentro de uma mesma area
epidemiologica (desenvolvimento regional). As multilinhas e as misturas sdo
baseadas na ocorréncia de confronto do patdgeno com uma grande diversidade
de genes de resisténcia no hospedeiro (Casela et al., 2001; Crute & Pink, 1996;
Parlevliet, 1993). De fato, uma diminuicao na severidade da antracnose do sorgo
foi verificada por Guimardes et al. (1998) em avaliagio do controle da
antracnose em mistura de cultivares no Brasil. Um problema pratico no uso de
misturas € que os consumidores e produtores requerem uniformidade para
caracteristicas agrondmicas (ex. época de colheita, altura de plantas), o que nem
sempre ocorre no caso das misturas. No caso das multilinhas, este problema nao
ocorre, mas, o longo tempo requerido para o seu desenvolvimento ¢ limitante
(Crute & Pink, 1996).

Outras estratégias de manejo da doenga sdo a reciclagem de genes de
resisténcia e a utilizagdo sazonal de genes de resisténcia. A reciclagem consiste
na liberacdo de genes de resisténcia em uma determinada regido epidemioldgica,
até um ponto que anteceda o desenvolvimento na populacdo do patégeno de
racas virulentas em uma freqiiéncia suficiente para determinar severas epidemias

da doencga. Detectada uma nova raga, a cultivar € substituida por outra contendo
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um segundo gene de resisténcia. O mesmo procedimento ¢ realizado com esta
cultivar até o surgimento de uma nova raga. Neste ponto, o primeiro gene
utilizado deve retornar. A idéia é que, pela ac¢do da selegdo estabilizadora, ragas
com genes desnecessarios de viruléncia a esse gene estejam ausentes na
populacdo do patégeno ou em baixa freqiiéncia, o que significa que este gene
serd novamente efetivo no controle da doenga quando reintroduzido na area. Ao
final do processo, trés cultivares com caracteristicas agrondmicas desejaveis e
diferentes genes de resisténcia vertical poderdo ser recicladas indefinidamente.
Ja a utilizagdo sazonal de genes de resisténcia, consiste em fazé-lo em fungao
das diferentes épocas de plantio de uma espécie (Casela & Guimaraes, 2005).
Todas estas estratégias visam a melhor utilizacdo dos genes de
resisténcia e foram preconizadas para o manejo da resisténcia genética de modo
a aumentar a sua durabilidade e a sua estabilidade. Outra estratégia, a formacao
de piramides de genes de resisténcia, que consiste na incorpora¢do, em um
mesmo genoétipo, de dois ou mais genes de resisténcia, ¢ amplamente utilizada
(Costa, 2004; Wolfe, 1985; Crill, 1982; Browning, 1969; Nelson, 1973) e sera

detalhada a seguir.

2.5 A piramidacdo de genes de resisténcia como estratégia de controle de

doencas

A utilizagdo de cultivares resistentes ¢ o método preferido de controle de
doengas, por ser mais barato e facil de utilizar. Em algumas culturas, o método
mais importante de controle ¢ a resisténcia genética. O sorgo ¢ uma dessas
culturas, visto que outros métodos ndo foram eficientes ou sdo inviaveis. Apos
obter-se a cultivar resistente € necessario definir a melhor estratégia para que a

resisténcia seja duravel, uma vez que os patdogenos, em sua maioria, possuem
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varios mecanismos de variabilidade o que lhes da capacidade de vencer os genes
incorporados em uma planta rapidamente (Camargo & Bergamin Filho, 1995).

A piramidagdo de genes de resisténcia ¢ uma estratégia amplamente
usada por melhoristas na tentativa de obter cultivares com resisténcia a doengas,
pela introducdo de dois ou mais genes de resisténcia em um mesmo genoétipo.
Seu sucesso fundamenta-se na teoria de que ¢ dificil para o patdégeno acumular,
em unica raga, todos os genes de viruléncia necessarios para vencer todos os
genes de resisténcia combinados no hospedeiro. Dessa forma, quanto maior o
numero de genes combinados, menor a possibilidade de quebra da resisténcia,
ou seja, maior a durabilidade da resisténcia (Camargo & Bergamim Filho, 1995;
Mundt, 1990).

Esta estratégia nem sempre tem resultado em grande durabilidade da
resisténcia, ja que a utilizacdo da resisténcia vertical é causa freqiiente da quebra
de resisténcia (Adugna, 2004; Crute & Pink, 1996; Kolmer, 1991; Mundt, 1990;
Pedersen & Leath, 1988). O principio da piramidacdo é contestado por Mundt
(1990, 1991), por sugerir que ha uma associagdo positiva entre o numero de
genes de resisténcia nas cultivares e a durabilidade destas, o que nem sempre
ocorre, devido a pressdo da selecdo direcional em favor das racas complexas.
Portanto, a durabilidade da resisténcia vai depender do tempo para que uma
nova mutagdo ou recombinacdo resulte em combinacdo de viruléncia
equivalente aos genes de resisténcia no hospedeiro e para que a nova raga se
estabeleca na populagdo do patdgeno (Pink, 2002).

Aparentemente, parece dificil que dois genes de resisténcia sejam
eficientes contra ragas especificas de um patdgeno, porém, por mais de 15 anos,
a piramidagdo manteve cultivares de aveia resistentes contra a ferrugem. Este
fato mostra que, se forem combinados genes adequados de resisténcia, a
resisténcia pode ser altamente durdvel. Para isso, deve-se conhecer todos os

genes envolvidos na area da epidemia. Colocar dois genes de resisténcia em
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cultivares agronomicamente importantes ¢ facil, mas, devido a variabilidade do
patogeno, a resisténcia torna-se dependente das ragas existentes em determinada
regido, podendo os genes serem eficientes contra algumas racas e a outras nao.
Outra dificuldade ¢é distinguir os genes de resisténcia; por exemplo, um genotipo
que carrega o gene R1 ndo pode ser distinguido de um gendtipo que carrega o
gene R2 ou o conjunto R1R2. Além disso, a selegdo de gendtipos que combinem
os dois genes de resisténcia e que apresentem caracteristicas agrondmicas
desejaveis € uma tarefa complicada (Parlevliet, 1993).

Wheeler & Diachun (1983), citados por Mundt (1990), sugeriram que
uma variedade com quatro ou cinco genes de resisténcia pode gerar resisténcia
estavel por anos. No entanto, Mundt (1990), ao avaliar dados de experimentos
realizados por Green & Campbell (1979) no patossistema Triticum
aestivum/Puccinia graminis Pers. var. tritici Eriks & Henn., verificou que, entre
quatro cultivares que possuiam quatro genes de resisténcia ou mais, trés tiveram
durabilidade da resisténcia de 1951 a 1978, mas a quarta delas ndo manteve a
resisténcia. Outras cinco cultivares liberadas comercialmente antes de 1951,
possuiam quatro genes de resisténcia identificados, porém, trés delas ndo
mantiveram a resisténcia duravel e as outras duas foram suscetiveis quando
liberadas para uso comercial. Portanto, o uso de genes de resisténcia combinados
pode ndo ter resultado em durabilidade por impor selecdo para viruléncia
correspondente na populagdo do patdogeno.

No patossistema Triticum aestivum/Puccinia graminis, a presenga de um
gene denominado Sre estd mais associada a durabilidade da resisténcia nas
cultivares que o nimero de genes que ela possui. Neste patossistema, entre sete
cultivares de trigo, cinco apresentaram resisténcia duravel e, dentre elas, quatro
possuiam o gene Srg e duas que ndo mantiveram possuiam cinco e dois genes de
resisténcia, respectivamente, porém nenhuma delas possuia o Srg em sua

constituicdo genética (Mundt, 1990). O autor cita a ocorréncia de viruléncia
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contra este gene em populagdes de P. g. tritici na América do Norte e Australia,
mas, certas combinagdes de viruléncia na populacdo do patdégeno resultam em
reducdo da adaptagdo, levando a uma baixa freqliéncia das ragas na populagio.
Ou seja, torna-se dificil distinguir se a resisténcia é devido a eficiéncia dos genes
introduzidos ou a baixa adaptagdo do patdgeno.

Huang et al. (1997), avaliando a resisténcia de linhagens de linho
melhoradas com 2, 3 e 4 genes de resisténcia a Xanthomonas oryzae, verificaram
que as linhagens piramidadas apresentaram maior resisténcia que aquelas que
possuiam somente um gene de resisténcia e ainda que linhagens com genes Xa-
4/xa-13 foram resistentes a raga 4, que era virulenta a seus progenitores. Outras
linhagens piramidadas mostraram tamanho de lesdes menores que seus
parentais. Segundo os autores, a maior resisténcia apresentada pelas linhagens
piramidadas pode ter resultado da interagdo ou complementacdo entre os genes
de resisténcia. De qualquer forma, essa estratégia estaria contribuindo para a
duracdo da resisténcia e, se for associada a outras estratégias, como rotagao de
genes, misturas ¢ desenvolvimento sazonal e temporal, podera ter sua eficacia
aumentada.

No caso do sorgo, a variabilidade apresentada por C. sublineolum
representa o maior entrave para os trabalhos de melhoramento genético, visando
a obtencdo de cultivares resistentes, devido & possibilidade de quebra da
resisténcia pelo surgimento de novas formas de viruléncia do patéogeno que se
adaptam as variedades e hibridos comerciais. Essa variabilidade faz com que
uma cultivar considerada resistente em uma regido apresente reacdo de
suscetibilidade quando cultivada em regido de clima diferente ou em épocas
diferentes numa mesma regido (Costa, 2004; Guimaraes et al., 1998; Mathur et
al.; 1997, Casela & Ferreira, 1987). Uma combinacgdo efetiva de resisténcia pode
ser construida de forma aditiva até o ponto de ser vulneravel a combinagdes de

viruléncia que ndo ocorrem na populagdo do patdégeno. Por exemplo, nenhuma
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raca de C. sublineolum expressa viruléncia as cultivares SC283 e SC748-5
simultaneamente. Em anélise sobre a estrutura de viruléncia de C. sublineolum,
verificou-se um alto grau de dissociacdo de viruléncia aos gendtipos SC748-5 ¢
Tx378. Combinagdes de linhagens com estas caracteristicas podem resultar em
hibridos com uma resisténcia vertical de maior durabilidade (Casela et al., 1996;

Casela & Ferreira, 1995).
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CAPITULO 1: DIVERSIDADE POPULACIONAL DE Colletotrichum
sublineolum EM SEIS LOCALIDADES NO BRASIL
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RESUMO

SILVA, Dagma Dionisia da. Diversidade populacional de Colletotrichum
sublineolum, em seis localidades no Brasil. In: Resisténcia de hibridos de
sorgo a Colletotrichum sublineolum: previsibilidade por meio da reacéo de
linhagens progenitoras 2006. p. 27-54. Dissertagdo (Mestrado em Agronomia/
Fitopatologia) — Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG*

Foi objetivo deste trabalho caracterizar a populagdo de Colletotrichum
sublineolum Henn. in Kab. & Bubak por meio da avaliacdo da viruléncia em
linhagens elites de sorgo do programa de melhoramento genético da Embrapa/
Milho e Sorgo, utilizadas como diferenciadoras. As plantas foram inoculadas
com 289 isolados monosporicos obtidos de Palmeira de Goias e Goiania, GO,
Sete Lagoas, Ipiagu e Uberlandia, MG, e Jardinopolis, SP. Setenta ragas do
fungo foram designadas por meio de sistema binario. Em seguida, a populacdo
foi caracterizada quanto a diversidade fenotipica por meio de indices de
Shannon, Gleason e Simpson, ¢ de um indice de complexidade, e quanto a sua
distribuicdo e freqiiéncia nas seis localidades. Somente a raga 31.04 foi
encontrada nos seis locais avaliados e foi a raca mais freqiiente em Uberlandia,
Ipiacu e Palmeira de Goias. A raca mais complexa, 31.31, foi detectada em alta
freqiiéncia em Sete Lagoas e Goiania e somente em Palmeira de Goias nao foi
encontrada. Pode-se verificar que as ragas mais freqiientes em cada localidade
foram em sua maioria, bem dispersas nas seis regides avaliadas. O local com
maior diversidade fenotipica foi Jardindpolis, de acordo com os indices de
Shannon, Simpson e¢ Gleason. O maior indice de complexidade de ragas foi
encontrado em Sete Lagoas e Goidnia simultaneamente, seguidas por
Jardinopolis, Ipiagu, Uberldndia e Palmeira de Goids, respectivamente. Houve
correlacdo entre os indices de Shannon e¢ Gleason e, entre os indices de
diversidade e de complexidade, ndo houve correlagdo.

*Comité orientador: Hilario Antonio de Castro — UFLA (Orientador), Carlos
Roberto Casela — EMBRAPA/ Milho e Sorgo (Co - orientador).
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ABSTRACT

SILVA, Dagma Dionisia da. Population diversity of Colletotrichum
sublineolum, in six locations in Brazil. In: Resistance of sorghum hybrids to
Colletotrichum sublineolum: previsibility by lineage progenitor reaction
2006. p. 27-54. Dissertacdo (Mestrado em Agronomia/ Fitopatologia) —
Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG*

The objective of this work was to characterize the population of
Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. & Bubak by evaluating virulence in
sorghum elite lineages from the program of breeding of Embrapa Corn and
Sorghum, utilized as differentials. Plants were inoculated with 289 single spore
isolates obtained from six brazilian locations. Seventy races of the pathogen
designated a by binary system, were identified. The population was also
characterized for phenotypic diversity based on Shannon, Gleason and Simpson
indexes, for complexity, and for its distribution and frequency in the six
locations. Only race 31.04 was found in all locations and was the most frequent
one in Uberlandia, Ipiacu and Palmeira de Goias. The more complex race was
31.31, detected in high frequency in Sete Lagoas and Goiania, was not present in
Palmeira de Goias. It was observed that the more frequent races in each location
were mostly, well dispersed in the six regions. The higher phenotypic diversity
was observed in Jardinopolis, as expressed by the Shannon, Simpson and
Gleason indexes. The higher complexity of races was found in Sete Lagoas and
Goiania, followed by Jardinoépolis, Ipiagu, Uberlandia and Palmeira de Goias,
respectively. A high correlation between the Shannon and Gleason indexes was
observed. No significant correlation was observed, between the diversity and
complexity of races.

*Guidance comitee: Hildrio Antdonio de Castro — UFLA (Advisor), Carlos
Roberto Casela — EMBRAPA/ CNPMS (Co - advisor).
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1 INTRODUCAO

A antracnose do sorgo ¢ a principal ¢ mais devastadora doenga que
ameaga a producdo dessa cultura no Brasil. Ela reduz a produ¢do no campo e ¢
favorecida por condigdes de umidade e temperaturas altas, podendo provocar
perdas severas, mesmo em regides com breves periodos de chuva, seguida de
seca prolongada. A doen¢a tem como agente etiologico Colletotrichum
sublineolum Henn. in Kab. & Bubdk. Este fungo infecta todas as partes da
planta, porém, a fase foliar da doenca ¢ a mais importante, por reduzir a
produgdo de graos e de forragem em 50% ou mais, dependendo da severidade da
epidemia (Casela et al., 2004; Mathur et al., 2003; Casela et al., 1998; Pande et
al., 1994).

Variabilidade em C. sublineolum ¢ alta e foi inicialmente demonstrada
por Harris & Johnson, em 1967, quando observaram variagdes no grau de
resisténcia entre as cultivares de sorgo que foram atribuidas a existéncia de ragas
na populagdo do patdgeno.

No Brasil, a existéncia de ragas fisiologicas de C. sublineolum
foi demonstrada pela primeira vez por Nakamura (1984), citado por Casela et al.
(1992a), quando cinco ragas foram identificadas com base na reagdo diferencial
de cinco cultivares de sorgo a isolados do patogeno obtidos de plantas infectadas
de diferentes regides do pais. Sete ragas foram posteriormente identificadas,
tendo por base a reagdo diferencial de doze cultivares de sorgo, por Ferreira &
Casela (1986). Varios outros trabalhos ja demonstraram a capacidade adaptativa
do patdgeno a cultivares geneticamente resistentes, o que diminui a vida util de

hibridos comerciais, resultando em grande prejuizo para produtores e exigindo

30



maiores esforcos de melhoristas e fitopatologistas na busca de solugdes para o
controle desta doengca.

Diante desses fatos, a caracterizagdo da estrutura das diferentes
populagdes do patdogeno ¢ uma etapa imprescindivel para qualquer trabalho de
melhoramento que tenha por objetivo a resisténcia a antracnose do sorgo.
Conhecendo-se a estrutura de viruléncia, a diversidade fenotipica, a
complexidade e a distribuicdo de ragas por regido, ¢ possivel estabelecer
estratégias que limitem a capacidade adaptativa do patégeno e, com isso,
diminuir as perdas causadas pela doenca.

Foi objetivo deste trabalho caracterizar a populacdo de Colletotrichum
sublineolum por meio da avaliagdo da viruléncia em linhagens elites de sorgo do
programa de melhoramento genético da Embrapa/Milho e Sorgo, utilizadas

como diferenciadoras.
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2 MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos nas dependéncias da Empresa
Brasileira de Pesquisa Agropecuaria — Embrapa Milho e Sorgo, localizada em
Sete Lagoas, MG, no periodo de julho de 2004 a dezembro de 2005. Foi
utilizada a infra-estrutura do Laboratério de Resisténcia de Plantas a Doengas e
casas-de-vegetacao.

Para a caracteriza¢do da diversidade populacional de C. sublineolum,
foram utilizadas 10 linhagens elite do programa de melhoramento genético de
sorgo da Embrapa Milho e Sorgo, conforme descrito na Tabela 1. Foram
testados 289 isolados monosporicos do patdogeno obtido em Sete Lagoas, Ipiacu

e Uberlandia, MG, Goiania e Palmeira de Goias, GO e Jardin6polis, SP.

TABELA 1: Linhagens de sorgo utilizadas como diferenciadoras para a
caracterizacao de populagdes de C. sublineolum-UFLA, Lavras, 2006.

Linhagens restauradoras' Linhagens macho-estéreis’
BR009’ ATF8A
BRO12R ATF14A

CMSXS180R ATF54A
CMSXS182R CMSXS206A
9910032 9409131

'As linhagens restauradoras correspondem aos machos.

*As linhagens macho-estéreis correspondem as fémeas e foram utilizadas as
mantenedoras B nos experimentos.

3Linhagem padrio de suscetibilidade.
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2.1 Obtencéo dos isolados de Colletotrichum sublineolum
Fragmentos de folhas apresentando sintomas da doenca foram

esterilizados superficialmente por 2 a 3 minutos em solugdo de hipoclorito de
sodio a 0,5% e plaqueadas em meio de farinha de aveia-agar (FAA). As placas
foram, em seguida, incubadas sob luz fluorescente continua a temperatura de
25°C por 7 a 8 dias. Seguiu-se uma raspagem para a eliminagdo do crescimento
micelial, 5 dias apés o isolamento, para a inducdo de abundante esporulagdo.
Sete dias depois, os conidios foram coletados por meio do corte de fragmentos
do meio de cultura e transferidos para tubos de ensaio contendo 9mL de agua
destilada e esterilizada, seguindo-se uma diluigio em série até atingir 10*. Em
seguida, ImL da suspensdo obtida foi distribuido em trés placas de Petri
contendo agar—agua (AA) a 2%, as quais foram incubadas a 25°C, por 12 horas,
para a indugdo de germinacdo. Culturas monospdricas foram, entdo, obtidas por
meio da coleta de um conidio ao microscépio de luz. O conidio foi coletado pelo
corte de um fragmento correspondente ao foco de luz do microscopio com pega
desenvolvida especificamente para este fim. Os isolados transferidos para tubos
de ensaio contendo FAA foram incubados sob luz continua por,
aproximadamente, 7 dias, quando adicionou-se Oleo mineral para sua

conservagao até o momento de uso.

2.2 Producéo e preparo de in6culo
Os isolados monospoéricos foram transferidos do oleo mineral para

placas de Petri com meio FAA e mantidos sob luz continua por 7 a 8 dias. Para
indugdo de abundante esporulagdo, realizou-se raspagem micelial aos 5 dias de
crescimento e, apds 5 a 6 dias, os isolados foram repicados para placas contendo
meio FAA. O mesmo procedimento foi adotado para as placas contendo o fungo
em crescimento para a indugdo da esporulagdo necessaria ao preparo de inoculo.

Cinco dias apos, as placas de cada isolado foram inundadas com agua destilada e
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raspadas com uma espatula para a liberagdo de conidios e contagem em camara
de Neubauer para padronizar a concentragdo de indculo para 10° conidios/mL.
As plantas de cada linhagem foram inoculadas aos 28 dias apds o
plantio, com a suspensdo de esporos do patdégeno na propor¢do de 10mL/vaso.
Apos a inoculagdo, as plantas foram mantidas em camara imida por 18 horas, a
uma temperatura média de 25°C. Os tratamentos foram delineados em parcelas
subdivididas com os isolados nas parcelas e cultivares nas subparcelas, com trés

repeticdes. Um vaso com 5 a 6 plantas caracterizou uma repetigao.

2.3 Avaliacéo
As plantas foram avaliadas para o tipo de infec¢do aos 12 dias apos a

inoculagdo, utilizando-se uma escala de notas com valores de 1 a 5, conforme
Cardwel et al. (1989), em que:1 - presenca de pequenas pontuagdes necroticas, 2
- presenca de pequenas manchas avermelhadas, 3 - lesdes necréticas, algumas
vezes alongadas, mas, sem a presenga de esporulagdo, 4 - lesdes necroticas com
a presenca de acérvulos no centro e 5 - lesdes necrdticas, algumas vezes
coalescidas, com a presenca de abundante esporulagao.

Duas classes de reagdo foram consideradas: R = reacdo de resisténcia,
incluindo as notas 1, 2 e 3 ¢ S = reagao de suscetibilidade, incluindo as notas 4 e

5.

2.4 Andlise e interpretacdo dos resultados
As notas transformadas em reacdo (suscetivel ou resistente) designaram

racas do fungo segundo o sistema binario utilizado por Nietsche et al. (2001).
Cada linhagem componente da série diferencial recebeu um ntimero
binomial, iniciado por 1 para as duas primeiras linhagens que separam os dois

grupos (restauradoras + BR0O09 e macho-estéreis). Reagdes de suscetibilidade
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das diferenciadoras para um mesmo isolado foram entdo somadas, de acordo
com a numeragdo da linhagem, originado o nome da raga, conforme

demonstrado na Tabela 2.

TABELA 2: Exemplo da metodologia de denominagdo de ragas de C.
sublineolum, utilizando sistema binario e 10 linhagens de sorgo.UFLA. Lavras-
MG, 2006.

N° binomial Isolado 1 Isolado 2... Isolado N
BR009 1 S S S
BRO12R 2 R S S
CMSXS180R 4 R S S
CMSXS182R 8 R S S
9910032 16 R S S
ATF8A 1 R R S
ATF14A 2 R R S
ATF54A 4 R S S
CMSXS206 8 R R S
9409131 16 R R S
Nome da Raga 01.00 31.04 31.31

R = resistente e S= suscetivel

A diversidade fenotipica de cada subpopulagdo foi calculada por meio
dos indices de Shannon, Simpson e Gleason, conforme Groth & Roelfs (1987) e
a complexidade segundo Andrivon & Vallavieille-Pope (1995). As formulas de
cada indice seguem descritas abaixo:
Shannon: Sh = - X pi In (pi)
em que: pi ¢ a freqiiéncia da raga i na populacdo
Simpson: Si=Z [ni (ni-1)/ N (N-1)]
em que: ni € o namero de isolados pertencentes a raga i.

N ¢ o tamanho da amostra.

Gleason: Gl = (r-1)/ In (N)

em que: r ¢ o numero de fendtipos distintos na amostra;

35



N ¢ o nimero de individuos na amostra.

O indice de complexidade é baseado na freqiiéncia relativa do fenotipo

na amostra e o seu nimero de viruléncias e é calculado pela féormula:

Ci=Z (pi.vi)

em que: pi ¢ a freqiiéncia da raca na amostra e vi ¢ o numero de viruléncias da
raca.

Indices de diversidade sio usados para descrever a diversidade intra-
especifica de ragas em populacdes de diversos patdogenos. Os indices de Shannon
e Simpson sdo baseados na freqiiéncia relativa dos diferentes fenotipos do
patogeno e medem o numero de fenotipos distintos na amostra e a uniformidade
da sua distribui¢do. Para se comparar duas populagdes de tamanho variavel, e
que aparentemente ndo diferem entre si quanto ao grau de dominancia dos
fenotipos ou quanto ao niimero de fenotipos, o indice de Shannon pode ser a
melhor escolha. Porém, se o interesse é verificar primeiramente o grau de
dominéncia de determinadas ragas na populagdo, recomenda-se usar o indice de
Simpson que ¢ mais sensivel que o indice de Shannon, embora ambos sejam
aceitaveis. Ja o indice de Gleason se baseia apenas no numero de fenotipos
diferentes obtidos em relacdo a um determinado nimero de isolados (Kolmer,
1991a; Groth & Roelfs, 1987).

O indice de complexidade, que se baseia na freqiiéncia relativa e numero
de viruléncia de determinada amostra, possibilita analisar a populagdo quanto a
adaptacao aos genotipos da cultura em diferentes regides de plantio.

Realizou-se a analise de correlagdo simples e aplicagdo do teste T, a 5%
e 1% de probabilidade, entre indices de diversidade e entre os mesmos e o indice
de complexidade. Utilizou-se o programa estatistico Assistat, desenvolvido por
Silva (2002).

As racas foram analisadas também quanto as suas distribuicdo,

freqiiéncia e viruléncia nos locais de amostragem do patégeno. A porcentagem
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de viruléncia foi calculada distribuindo-se em faixas de 1a 3,4 a6 e 7 a 10
viruléncias e dividindo-se o total de ragas, dentro de cada faixa, pelo numero

total de ragas identificadas nas seis populagdes.
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3 RESULTADOS

Foram detectadas 70 racas de C. sublineolum, entre os 289 isolados
monospoéricos testados nas 10 linhagens diferenciadoras, em casa - de -
vegetacao, tendo sido identificadas 21 ragas em Sete Lagoas, 24 em Uberlandia
20 em Ipiagu, 18 em Goiania, 10 em Palmeira de Goias e 32 em Jardinopolis. As
reacdes dos genotipos testados encontram-se descritas nas tabelas 1A a 6A.

Do total de 70 racas, 46 delas foram encontradas somente em uma
localidade e apenas uma esteve presente em todas as localidades (Tabela 3). As
racas mais freqiientes em relagdo ao total de isolados testados foram: 31.04
(11,07%), 31.31 (10,73%), 31.15 (8,30%), 31.12 (6,92%), 31.00 (5,54%) ¢ 29.31
(4,15%).

A raca mais complexa detectada foi a 31.31, correspondente a 10,73%
dos isolados testados, virulenta a todos as linhagens diferenciadoras e
encontrada em Sete Lagoas, Uberlandia, Ipiacu, Goiania e Jardindpolis. Esta
raca apresentou a maior freqiiéncia em Sete Lagoas e Goiania, correspondendo a
28,00% e 25,53% do total de isolados testados para cada localidade,
respectivamente. Nas outras localidades, apesar de ter sido detectada, esta raga
apresentou baixa freqiiéncia. (Tabela 3).

A raga 31.04 foi a unica encontrada em todos os locais avaliados e a
mais freqiiente em Uberlandia (20%), Ipiacu (18,52%) e Palmeira de Goids
(21,05%). Em Sete Lagoas, esta raga apresentou a terceira maior freqiiéncia e
em Goiania e Jardinopolis, sua freqiiéncia foi baixa.

A raga 31.15 apresentou a segunda maior freqiiéncia em Sete Lagoas,
Uberlandia e Goidnia, e apenas em Palmeira de Goids sua presenca ndo foi
detectada. A raga 31.12 também ndo foi detectada em Palmeira de Goias e

apresentou a terceira maior freqiiéncia em Uberlandia, Ipiagu Goiania e
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Jardinopolis (Tabela 3). Em Jardinépolis, a raga mais freqiiente foi a 29.31,
correspondendo a 17,39% dos 69 isolados testados neste local, seguida pelas
racas 29.29 e 29.28, ambas com freqiiéncia de 8,70%.

Observou-se, pela distribuigdo das racas em cada localidade e pelas
faixas de viruléncia, que aquelas com espectro de viruléncia intermediario e
amplo prevaleceram em relacdo as de menor viruléncia (Tabela 4, Figura 1).

A maior diversidade, de acordo com os indices de Shannon, Simpson ¢
Gleason, foi encontrada em Jardinopolis, SP, com valores de 3,114, 0,949 e
7,321, respectivamente. Uberlandia foi o segundo local com a maior diversidade,
com valores de 2,814, 0,940 e 5,624, para os indices de Shannon, Simpson e
Gleason, respectivamente (Tabela 5, Figura 2). Em Sete Lagoas, Ipiagu, Goidnia
e Palmeira de Goias, a diversidade medida pelos diferentes indices apresentou
variacdo de local para local. Conforme estes indices, as populagdes de Sete
Lagoas e Goidnia possuem um menor numero de fenotipos distintos e algumas
racas dominantes na populac¢do em relagdo as outras. Em Uberlandia e Ipiagu, ha
um menor numero de fenotipos distintos na amostra e que estdo mais uniformes
quanto a freqiiéncia na populagdo. J4, Palmeira de Goias possui um pequeno
nimero de fenodtipos distintos, mas, com algumas ragas dominantes na
populacgdo. A populacdo de Jardindpolis possui um grande numero de fenotipos
distintos, segundo o indice de Gleason, mas com maior dominancia de algumas
racas sobre as outras, segundo os indices de Shannon e Simpson. Com relagdo a
complexidade das ragas identificadas, Sete Lagoas ¢ Goidnia foram os locais
com maior predominancia de ragas de alta complexidade, conforme expresso
pelo indice de complexidade, embora ndo apresentassem alta diversidade,

conforme expresso pelos valores de Shannon, Simpson e Gleason (Tabela 5).
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TABELA 3: Distribui¢do e freqiiéncia de 70 ragas de C. sublineolum em seis
localidades no Brasil. UFLA. Lavras- MG, 2006.

Ragas LS;;S Uberlandia Ipiagu  Goiania (1})(.)?;5 Jardinopolis ?stla dos de Fr.?
01.00 2 1 1 4 138
01.12 1 1 1 035
03.00 1 035
05.00 1 1 035
05.16 1 1 035
05.28 1 1 1 035
07.04 1 035
09.12 1 1 0,35
11.00 1 1 0,35
13.02 1 1 035
13.08 1 1 035
15.00 1 1 1 035
15.04 2 1 3 1,04
15.06 2 1 035
15.12 1 2 0,69
15.20 1 0,35
17.00 1 1 0,35
17.12 1 1 035
21.04 1 1 035
21.13 2 2 0,69
21.16 1 1 035
21.24 1 1 035
21.28 4 4 1,38
23.00 1 1 1 0,35
23.04 1 1 2 0,69
23.08 4 1 035
23.12 1 5 173
23.14 2 2 0,69
23.21 1 1 035
23.22 1 1 1 0,35
23.31 1 0,35
25.00 1 1 0,35
25.30 1 1 035
27.04 1 1 2 0,69
29.00 1 1 0,35

...continua...”
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“TABELA 3, Cont...”

Ragas Li;;ils Uberlandia  Ipiagu Goiénia CI})(.)(iié: Jardinopolis isoNll(ifos Fr
29.04 I 1 1 3 1,04
29.06 1 1 035
29.12 1 1 3 5 1.73
29.15 1 1 035
29.16 1 1 035
29.20 2 2 0,69
29.23 2 2 0,69
29.24 2 2 0,69
29.28 1 1 6 8 277
29.29 6 6 2,08
29.30 3 3 1,04
29.31 12 12 415
31.00 2 9 1 4 16 5.54
31.02 1 1 2 0,69
31.04 5 10 10 1 4 2 32 11,07
31.05 3 3 1,04
31.06 2 1 6 2,08
31.07 2 1 2 2 7 242
31.08 4 4 1.38
31.09 1 1 2 0,69
31.10 1 1 035
31.11 1 1 035
31.12 2 4 5 5 4 20 6,92
31.13 1 5 2 1 3,11
31.14 1 3 2 6 2,08
31.15 6 5 3 9 1 24 8.30
31.16 1 1 2 0,69
31.20 1 1 2 0,69
31.21 1 1 2 0,69
31.22 1 1 2 0,69
31.23 4 1 1 6 2,08
31.28 1 2 1 2 6 2,08
31.29 2 2 2,08
31.30 1 2 1 6 2,08
31.31 14 3 1 12 1 31 10,73

'Ntumero de isolados detectados. “Freqiiéncia da raca em relagdo ao total de
isolados testados que equivale a 289.
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TABELA 4: Porcentagem de racas de C. sublineolum detectadas em seis
populagdes, em funcdo de faixas de viruléncia. UFLA-Lavras, 2006.

Faixas de viruléncia e porcentagem na populagio

Faixa de viruléncia Numero de racas %
la3 8 11,43
4a6 33 47,14
7a10 29 41
Total 70 100
7
6 - _
=l ' ' I |
Z,
z
1+ |
0 l Al
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
Ndmero de viruléncias
M Sete Lagoas B Uberlandia O Ipiaga CGoiania O Palmeira de Goias EJardinopolis

FIGURA 1: Distribui¢do do niumero de viruléncias de C. sublineolum em seis
regides de cultivo de sorgo no Brasil. UFLA. Lavras-MG. 2006.
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TABELA 5: indices de diversidade fenotipica e complexidade de 70 ragas de C.
sublineolum, obtidas em seis localidades. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Localidade Tipo de indice de
ragas
Indice de Indice de Indice de fndice de
diversidade de  diversidade de diversidade de .
. Complexidade
Shannon Simpson Gleason
Sete Lagoas 2,565 0,896 5,112 8,000 21
Uberlandia 2,814 0,940 5,624 6,360 24
Ipiagu 2,622 0,920 4,763 6,560 20
Goiania 2,407 0,888 4,415 8,000 18
P. de Goias 2,111 0,906 3,057 6,317 10
Jardinopolis 3,114 0,949 7,321 6,880 32
9 -
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FIGURA 2: indices de diversidade e de complexidade de C. sublineolum em

seis regides de cultivo de sorgo no Brasil. UFLA. Lavras-M@G, 2006.
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Nédo houve correlagdo entre os indices de diversidade e o de

complexidade. Houve correlagdo positiva entre os indices de Shannon e Gleason

a 1% de probabilidade. As demais correlagdes entre os indices de diversidade,

apesar de positivas, ndo foram significativas (Tabela 6).

TABELA 6: Correlagio linear simples entre Indices de diversidade e
complexidade. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Correlagio

Cocficiente de correlagdo (1)

Significancia

Complexidade x Shannon
Complexidade x Simpson
Complexidade x Gleason
Shannon x Simpson
Shannon x Gleason
Simpson x Gleason

-0.07
-0.65
0.05
0.78
0.98
0.72

ns
ns
ns
ns
*%

ns

** significativo pelo teste T a 1% de probabilidade, ns = néo significativo.
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4 DISCUSSAO

Os resultados obtidos a partir dos indices de diversidade fenotipica, e de
complexidade e da distribuicdo das ragas mostraram a existéncia de diferencas
na estrutura populacional do patéogeno em cada localidade. A melhor
caracterizacdo da populagdo poderia ser alcancada se a amostragem fosse
realizada em épocas diferentes durante o ciclo da cultura, e que a variagdo no
tamanho das amostras fosse a menor possivel. Esta medida deve ser tomada para
que a diversidade ndo sofra influéncia da variagdo no tamanho da populacio
entre localidades. Neste trabalho, foram realizadas coletas nos anos de 2004 e
2005. As amostras de Sete Lagoas, Goidnia, Uberlandia e Palmeira de Goias
foram coletadas em 2004, a amostra de Jardinopolis foi coletada parte em 2004 ¢
parte em 2005, e somente Ipiacu teve toda sua amostragem coletada no ano de
2005. Deve-se ressaltar que a amostragem em Palmeira de Goias foi composta
por apenas 19 isolados, devido a um periodo de seca no ano de 2005, que
impediu que nova amostragem fosse realizada.

Algumas consideracdes devem ser feitas quanto aos indices de
diversidade e seu uso. O indice de Gleason informa sobre o numero de fenétipos
distintos na amostra, mas, ndo possibilita definir se essa populagdo tem uma
distribui¢do mais uniforme quanto a freqii€ncia das ragas, como podem informar
os indices de Shannon e Simpson. Ainda, o fato do indice de Shannon sofrer
menor influéncia da variagdo no tamanho da amostra que os outros dois faz com
este seja recomendado em trabalhos nos quais esta variagdo ocorre, enquanto o
indice de Simpson pode informar mais claramente sobre a dominancia na
freqiiéncia de algumas ragas na populag@o ou se as racas estdo bem distribuidas.
Se o valor estiver proximo de 0, a maioria das ragas esta em baixa freqii€ncia na

populagdo e, quanto mais proximo de 1, significa que algumas ragas aparecem
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em maior freqiiéncia na populagdo em relacdo a maioria identificada. A
utilizacdo de mais de um indice de diversidade para a caracterizagdo da
populagdo do patdgeno é, portanto, recomendavel, visto que cada um responde
mais sensivelmente a determinada caracteristica da populagdo, como visto
anteriormente.

Resultado semelhante em relagdo ao nimero de ragas identificadas neste
trabalho foi obtido por Casela et al. (2004), quando os autores avaliaram 314
isolados monosporicos do patdégeno, coletados em Sete Lagoas, MG, Cravinhos,
SP e Pelotas, RS, nos anos de 1999 e 2000, e encontraram 75 fendtipos
diferentes. Os autores verificaram que 16 fenotipos ocorreram nos dois anos de
coleta e que somente seis ragas corresponderam a 68% do total de isolados
testados, ou seja, prevaleceram na populagdo do patégeno e quatro foram
detectados em todos os locais. No presente trabalho, também seis isolados foram
mais comuns, porém a porcentagem destes sobre o total de isolados
correspondeu a 46,71%, valor 21,29% menor que o apresentado pelos citados
autores. Em contraste com o trabalho anteriormente citado, em que 4 ragas
apareceram em todos os locais, neste, somente a raga 31.04 ocorreu em todas as
localidades. Porém, este resultado pode ser devido a pequena amostragem de
Palmeira de Goias, que pode ter limitado a detecg@o real dos fenotipos presentes
no local. Um aumento na propor¢ao do fenoétipo mais comum também foi
verificado em comparacdo com o fen6tipo mais comum do trabalho anterior que
foi 9,55% do total de isolados, enquanto que, neste trabalho, a porcentagem foi
de 11,07%, sugerindo que este fendtipo estd bem adaptado a populagcdo do
patogeno.

Esta diferenca na diversidade pode ser uma resposta do patdégeno a
populagdo do hospedeiro em cada local ¢ a uma especializacao das ragas para as
areas epidemiologicas avaliadas. Em Jardindpolis, os isolados do patogeno

foram coletados dentro da area experimental da Dow Agrosciences, em
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gendtipos da empresa e os isolados certamente refletiram a diferenga na base
genética entre os genotipos do hospedeiro da Dow e da Embrapa. Supde-se,
entdo, que se fossem utilizados genétipos da Dow para a caracterizacdo da
populagdo, poderia haver uma maior complexidade ¢ uma menor diversidade,
pois, neste local, as ragas estariam mais adaptadas aos genes de resisténcia dos
genotipos desta empresa. Em Uberlandia, Ipiagu e Palmeira de Goias, os
isolados foram amostrados em material da Embrapa, mas, em genotipos
diferentes dos utilizados neste trabalho, o que também explica a variagdo entre a
diversidade entre locais.

Quanto ao indice de complexidade, os resultados sugerem que, pelo
menos em Sete Lagoas, ragas mais complexas estariam bem adaptadas e que este
alto indice pode ser resultado da resposta do patdgeno a uma maior diversidade
genética do hospedeiro, dado o grande nimero de gendtipos de sorgo presentes a
cada ano na area experimental da Embrapa Milho e Sorgo. Provavelmente, essa
alta diversidade genética no hospedeiro fez com que esses genes para viruléncia
se tornassem necessarios na populagao do patogeno e a selecdo direcional estaria
atuando de maneira a manté-los. Esta seria uma vantagem para o patégeno, pois
estes genes acabariam se fixando na populacdo em substituigdo as ragas menos
complexas, o que explica a menor diversidade neste local e em Goiania, onde os
genotipos testados sdo oriundos de Sete Lagoas. Neste caso, € possivel que a
sele¢do direcional esteja atuando em favor de racas mais complexas, portanto,
mais adaptadas as linhagens resistentes. Para as outras localidades, onde houve
pouca diferenca entre o valor dos indices de complexidade, a selegdo
estabilizadora pode estar atuando com mais forga. Além disso, a diversidade
genética do hospedeiro provavelmente ¢ menor. Uma outra provavel explicagao
para a provavel adaptagdo das ragas mais complexas ¢ que, na auséncia de
recombinacdo genética em C. sublineolum, que é um patdgeno de reproducdo

basicamente assexuada, um gene de viruléncia desnecessario pode ter sua
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propor¢do aumentada na populacdo do patogeno, por estar ligado a outro gene
de viruléncia sob pressdo de selegdo ou estar associado a genes responsaveis por
maior agressividade, ou seja, os efeitos deletérios resultantes da viruléncia
desnecessaria podem ser anulados pela agdo da selecdo sobre combinagdes
favoraveis de genes para sobrevivéncia (Casela et al., 1998a; Casela et al., 1996;
Brown, 1990; Vanderplank, 1982). De acordo com Brown (1995), a adaptacao
do patogeno a resisténcia do hospedeiro pode resultar da rapida multiplicagdo de
um unico individuo com os fatores de viruléncia correspondentes ou de uma
série de individuos geneticamente distintos, tendo em comum os referidos genes
de viruléncia. Casela (1992b) verificou alta variabilidade apresentada por C.
sublineolum em avaliacdo de isolados monospdricos por marcadores
moleculares RAPD e sugere que a segunda hipotese de Brown, talvez, explique
a adaptabilidade do patégeno nas condi¢des brasileiras.

Uma maior predominancia de ragas mais simples em relagdo a ragas
mais complexas foi verificada por Casela et al. (2001), em estudo sobre a
capacidade competitiva entre ragas deste patdgeno em misturas, indicando a
possibilidade de influéncia da viruléncia na habilidade adaptativa de ragas deste
patogeno. Considerando-se que o acimulo de viruléncia desnecessaria resulta
em custo adaptativo para o patéogeno (Vanderplank, 1984), individuos com
menor numero de genes de viruléncia, equivalentes aos genes de resisténcia do
hospedeiro, estariam mais aptos a predominar na populagdo do patdégeno. De
acordo com Costa (2004), entretanto, em populagdes hospedeiras mais
complexas, ha uma tendéncia a predominancia de fendtipos mais complexos. Os
resultados deste trabalho podem ser explicados, pelo menos em parte, por estas
hipéteses, visto que, apesar das racas de maior complexidade estarem em alta
freqiiéncia, muitas ragas de baixa complexidade também foram identificadas em
todos os locais. Tal fato leva a conclusdo de que a sele¢do estabilizadora esteja

atuando, em menor intensidade que a selecao direcional, para que seja mantido
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um equilibrio na populacdo do patdgeno, contra uma possivel extingdo dos
fenotipos menos virulentos, conforme sugere Kolmer (1991b).

A alta freqiiéncia de ragas complexas identificadas neste trabalho
implica na ocorréncia de associacdes positivas de viruléncia as linhagens
utilizadas como diferenciadoras o que seria fator limitante para sua utilizagdo em
programas de melhoramento genético para a obtengdo de resisténcia a este
patogeno. Segundo Casela et al. (1998a), esta situacdo é observada com
freqiiéncia na populagdo de C. sublineolum e é conseqiiéncia da capacidade
adaptativa do fungo, o que tem limitado o uso da resisténcia vertical para o
manejo do patdgeno.

Muitas ragas estiveram presentes em mais de um local e é necessario
buscar informacdes a respeito da origem de tais racas em cada populacdo. Estas
racas podem ter se originado a partir de uma pequena populagdo que evoluiu em
resposta a gendtipos de sorgo comuns a cada regido e também a ocorréncia de
fluxo génico entre as populagdes. A ocorréncia de fluxo génico é provavel, visto
que o fungo pode ser transportado via sementes, como relatado por Cardwel et
al. (1989) e nao ha fiscalizagdo sanitdria entre regides. Caso isto esteja
ocorrendo, ragas podem ser levadas de uma regido para outra e favorecerem a
quebra da resisténcia de cultivares em locais onde ndo estava presente. Isto ¢
possivel na medida em que a base genética das cultivares melhoradas ¢ restrita a
poucos genes de resisténcia. Apesar de existir esta possibilidade, Rosewich et al.
(1998), utilizando marcadores RFLP em estudo da estrutura genética do
patogeno, sugerem que o fluxo génico e a deriva genética ndo foram os
principais fatores a contribuir para a estrutura genética das populagdes, mas sim
a reproducdo assexuada. A utilizagdo de marcadores moleculares pode auxiliar
no estudo sobre a origem de diferentes populacdes e ainda em determinar se a
resisténcia serd quebrada, quando associada a mudangas correspondentes na

estrutura da populacéo do patogeno.
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Para diminuir os riscos de introducdo de isolados virulentos, recomenda-
se que sementes “limpas” sejam utilizadas para transporte, ou seja, tratadas.
Informagdes a respeito da populagdo presente em hospedeiras alternativas, como
Sorghum halepense e Sorghum verticilliflorum, no Brasil, proximo as areas de
plantio, constitui um aspecto que deve ser considerado.

Apesar da alta diversidade apresentada pelo patdégeno, existem limites a
capacidade adaptativa de C. sublineolum a resisténcia genética no hospedeiro,
como verificado em trabalhos sobre a associacdo de viruléncia do patogeno.
Informagdes da diversidade populacional deste patogeno sdo importantes,
portanto, para se prever, por meio de sua viruléncia a genotipos progenitores,
quais cruzamentos poderiam gerar hibridos resistentes a determinada raca, ou

para se definir estratégias que sejam eficientes no manejo da antracnose.
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5 CONCLUSOES

1. Ragas de C. sublineolum encontram-se bem distribuidas nas seis
localidades avaliadas e existem peculiaridades quanto & diversidade em cada
area epidemioldgica.

2. A maior diversidade ocorreu em Jardindpolis e a raga mais complexa
desta localidade foi 31.29. A raga 31.04 foi a tGnica detectada em todos os locais
avaliados e apresentou a maior freqliéncia em Palmeira de Goids, Uberlandia e
Ipiagu. A raga mais complexa, 31.31, foi detectada em cinco locais e foi a mais
freqiiente em Sete Lagoas e Goiania.

3. As ragas mais complexas, aparentemente, estdo bem adaptadas em
Sete Lagoas e mostram tendéncia de aumento em freqiiéncia em todos os locais
avaliados.

4. A diversidade fenotipica ndo foi correlacionada com a complexidade

em nenhum local e, portanto ndo implica em maior complexidade de ragas.
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CAPITULO 2: ASSOCIACOES DE VIRULENCIA EM Colletotrichum
sublineolum A RESISTENCIA GENETICA EM COMBINACOES DE
LINHAGENS PROGENITORAS DE SORGO
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RESUMO

SILVA, Dagma Dionisia da. Associagdes de viruléncia de Colletotrichum
sublineolum a resisténcia genética em combina¢des de linhagens progenitoras de
sorgo. In: Resisténcia de hibridos de sorgo a Colletotrichum sublineolum:
previsibilidade por meio da reacéo de linhagens progenitoras 2006. p. 55-
76. Dissertagdo (Mestrado em Agronomia/ Fitopatologia)-Universidade Federal
de Lavras, Lavras, MG*

Os objetivos deste trabalho foram avaliar a reacdo de linhagens elites de
sorgo a diferentes populagdes de Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. &
Bubék e identificar combinagdes de linhagens restauradoras e macho-estéreis
capazes de gerar hibridos de alta resisténcia a antracnose. Quatro linhagens
restauradoras (R) e cinco linhagens macho-estéreis (A), utilizadas pelo programa
de melhoramento de sorgo da Embrapa Milho e Sorgo, foram caracterizadas
quanto a reagdo a 289 isolados do patégeno. Dados de freqii€ncia de viruléncia a
cada gendtipo de sorgo foram utilizados para o célculo de um coeficiente de
associacdo de patogenicidade (CAP) e de um coeficiente de associagdo de
viruléncia (CAV) para identificar combinagdes com capacidade para gerar
hibridos potencialmente possuidores de alta resisténcia. Observou-se um alto
grau de associacdo de viruléncia entre as linhagens restauradoras, ou seja, houve
associacdo positiva de viruléncia a estas linhagens, em todas as localidades
amostradas. Situacdo oposta ocorreu com relagdo a viruléncia as linhagens
macho-estéreis, em que, muitas combinagdes apresentaram associacdo negativa
de viruléncia. A linhagem restauradora BRO12R e as macho-estéreis ATF8A;
ATF14A e 9409131 apresentaram o maior potencial para gerar hibridos de alta
resisténcia, caso sejam utilizadas para a geragao de hibridos.

*Comité orientador: Hilario Anténio de Castro—-UFLA (Orientador), Carlos
Roberto Casela_EMBRAPA/Milho e Sorgo (Co-orientador).
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ABSTRACT

SILVA, Dagma Dionisia da. Virulence associations in Colletotrichum
sublineolum to genetic diversity in combinations of sorghum progenitor
lineages. In: Resistance of sorghum hybrids to Colletotrichum sublineolum:
previsibility by lineage progenitor reaction 2006. p. 55-76. Dissertacdo
(Mestrado em Agronomia/ Fitopatologia)-Universidade Federal de Lavras,
Lavras, MG*

The objectives of this work were to evaluate the reaction of sorghum
elite lines against different Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. & Bubak
populations and to identify combinations of restorer (R) and male-sterile(A) elite
lines capable to generate hybrids with high resistance to anthracnose. Four (R)
and five (A) lines utilized by the sorghum breeding program of Embrapa Maize
and Sorghum Research Center, were characterized for reaction to 289 isolates
the pathogen. Data of frequency of virulence to each genotype of sorghum were
utilized for calculation of a pathogenicity association coefficient (PAC) and a
virulence association coefficient (VAC) to identify combinations potentially able
to generate hybrids with high and durable resistance to the pathogen. A high
degree of virulence association between the R lines was observed in all
locations. An opposite situation occurred in relation to the A lines, for which
most combinations presented a negative virulence association. The R line
BRO12R and the A lines ATF8; ATF14 and 9409131 showed high potential to
generate hybrids of high resistance, in the case they are used to generate hybrids.

*Guidance comitee: Hildrio Antdonio de Castro — UFLA (Advisor), Carlos
Roberto Casela — EMBRAPA/ CNPMS (Co - advisor).
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1 INTRODUCAO

A antracnose, causada pelo fungo Colletotrichum sublineolum Henn. in
Kab. & Bubak, ¢ a doenca mais severa a afetar a cultura do sorgo no Brasil e
esta presente em todas as regides de plantio desta graminea no pais. A doenga
causa perdas significativas a produgdo, especialmente quando ocorrem
condi¢des de alta umidade associadas a temperaturas elevadas. O seu controle é
considerado prioritario pela industria de producdo de sementes, uma vez que as
perdas na produtividade podem ser superiores a 80%, além de causarem
esterilidade parcial de paniculas e afetar drasticamente a qualidade das sementes.
O seu controle é também fundamental para permitir uma possivel expansdo da
area de plantio com a cultura no pais. O método mais eficiente de controle da
doenga ¢ a utilizacao de cultivares resistentes. Esta alternativa tem como entrave
a alta variabilidade apresentada pelo patégeno, a qual possibilita sua rapida
adaptagdo as variedades e hibridos comerciais resistentes pelo surgimento de
novas formas de viruléncia em sua populacdo (Guimaraes et al., 1999; Casela et
al., 1998; Casela & Ferreira, 1987).

Varias estratégias visam ao manejo da resisténcia genética a doengas
causadas por patdgenos de alta variabilidade, de modo a aumentar a sua
durabilidade e a sua estabilidade. Dentre essas, a formagdo de pirdmides de
genes de resisténcia tem sido amplamente utilizada. No entanto, para que se
obtenham melhores resultados com esta estratégia, ¢ importante que, além de se
conhecer a dindmica do patdégeno, sejam identificadas combinagdes de genotipos
de sorgo para as quais a viruléncia associada em suas diferentes populagdes
implique em um custo a capacidade de sobrevivéncia do patogeno

(Vanderplank, 1984; Alexander et al., 1984; Browder & Eversmeyer, 1977;
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Lebeda, 1981). O aspecto mais importante no uso de tal estratégia é o beneficio
que ela pode trazer aos produtores ¢ a industria de sementes, pela redugdo dos
riscos de perdas trazidas por alteragdes na populacdo do patdgeno que resultem
em quebra da resisténcia.

Os objetivos deste trabalho foram avaliar a reacdo de linhagens elites de
sorgo a diferentes populagdes de C. sublineolum e identificar combinagdes de
linhagens restauradoras ¢ macho-estéreis capazes de gerar hibridos de alta

resisténcia a antracnose.
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2 MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos nas dependéncias da Empresa
Brasileira de Pesquisa Agropecuaria - Centro Nacional de Pesquisa de Milho e
Sorgo (EMBRAPA-CNPMS), localizada em Sete Lagoas, MG, no periodo de
julho de 2004 a dezembro de 2005. Foi utilizada a infra-estrutura do Laboratério
de Resisténcia de Plantas a Doengas e casas-de-vegetagdo da Embrapa Milho e
Sorgo.

Foram avaliadas 10 linhagens elites do programa de melhoramento
genético de sorgo da EMBRAPA-CNPMS, as quais foram inoculadas com 289
isolados monosporicos do patéogeno obtidos nas localidades de Sete Lagoas,
Uberlandia e Ipiacu, MG, Goiania ¢ Palmeira de Goias, GO, e Jardindpolis, SP.
Essas linhagens foram também utilizadas para a geragdo de hibridos de sorgo,

conforme descrito na Tabela 1.

TABELA 1: Linhagens restauradoras (R) e macho-estéreis (A) e os respectivos
hibridos gerados pelos cruzamentos de A e R. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Restauradoras Macho-estéreis

ATFSA ATF14A ATF54A CMSXS206A 9909131A
BROI2R 0009060’ 009061 0009055 0226001 0303001
CMSXS180R 9920044 9920045 9920038 0304023 9920008
CMSXS182R 0021059 0021060 00211054 0227003 9817026
9910032R 0144013 0144015 0144007 0306034 0306004

1/ As restauradoras correspondem aos machos e sdo designadas pela letra R.

2/ As macho-estéreis correspondem as fémeas e sdo designadas pela letra A. Nas
avaliagoes foram utilizadas as linhagens mantenedoras (B).

3/ Os hibridos (centro da tabela) foram gerados pelo cruzamento das linhagens A
e R.
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2.1 Obtencéo dos isolados de Colletotrichum sublineolum
Fragmentos de folhas apresentando sintomas da doenca foram

esterilizados superficialmente por 2 a 3 minutos em solugdo de hipoclorito de
sodio a 0,5% e plaqueados em meio de farinha de aveia-agar (FAA). As placas
foram, em seguida, incubadas sob luz fluorescente continua a temperatura de
25°C por 7 a 8 dias. Seguiu-se uma raspagem superficial para a eliminagdo do
crescimento micelial da colonia, 5 dias ap6s o isolamento, para a indugdo de
abundante esporulacdo. Sete dias apos, os conidios foram coletados por meio do
corte de fragmentos do meio de cultura e transferidos para tubos de ensaio
contendo 9ImL de agua destilada e esterilizada, seguindo-se uma dilui¢do em
série até atingir 10*. Em seguida, 1mL da suspensio obtida foi distribuido em 3
placas de Petri contendo agar-dgua (AA) a 2%, a qual foi incubada a 25°C, por
12 horas, para a indugdo de germinagdo. Culturas monospdricas foram, entdo,
obtidas por meio da coleta de um conidio ao microscopio de luz. O conidio foi
coletado pelo corte de um fragmento correspondente ao foco de luz do
microscopio com pega desenvolvida especificamente para este fim. Os isolados,
depois de transferidos para tubos de ensaio contendo FAA, foram incubados sob
luz continua por aproximadamente 7 dias, quando adicionou-se 6leo mineral
para conservagdo dos mesmos até o momento de uso.

Foram obtidos 289 isolados monosporicos, sendo 50 de Sete Lagoas, 50
de Uberlandia, 54 de Ipiagu, 47 de Goiania, 69 de Jardindpolis ¢ 19 de Palmeira

de Goias.

2.2 Producdo e preparo de indculo

Os isolados monospoéricos foram transferidos do 6leo mineral para
placas de Petri com meio FAA e mantidos sob luz fluorescente continua por 7 a

8 dias. Para indugdo de abundante esporulagdo, realizou-se raspagem superficial
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aos 5 dias de crescimento e, apés 5 a 6 dias, os isolados foram repicados para
placas contendo meio de aveia. O mesmo procedimento foi adotado para as
placas contendo o fungo em crescimento para a indugdo da esporulagdo
necessaria para preparo de inoculo. Cinco dias depois, as placas de cada isolado
foram inundadas com 4gua destilada, seguindo-se uma raspagem superficial com
uma espatula para a liberacdo de conidios e posterior contagem em camara de
Neubauer. A concentracdo de indculo utilizada foi de 10° conidios/mL.

As plantas de cada linhagem foram inoculadas aos 28 dias ap6s o plantio
com a suspensao de esporos do patdogeno na propor¢cdo de 10mL/vaso. Apds a
inoculagdo, as plantas foram mantidas em camara umida por 18 horas, a uma
temperatura média de 25°C. Os tratamentos foram delineados em parcelas
subdivididas com isolados nas parcelas e cultivares nas subparcelas com 3

repeticdes. Um vaso com 5 a 6 plantas caracterizou uma repeticao.

2.3 Avaliacéo

As plantas foram avaliadas para o tipo de infeccdo aos 12 dias apos a
inoculacdo, utilizando-se uma escala de notas com valores de 1 a 5, conforme
Cardwel et al. (1989), em que:1 - presenca de pequenas pontuagdes necrdticas, 2
- presenga de pequenas manchas avermelhadas, 3 - lesdes necroéticas, algumas
vezes alongadas, mas sem a presenca de esporulacdo, 4 - lesdes necroticas com a
presenca de acérvulos no centro e 5 - lesdes necrdticas, algumas vezes
coalescidas, com a presenca de abundante esporulagdo. Duas classes de reacao
foram consideradas: R = reagdo de resisténcia (incluindo as notas 1,2 e 3)e S =

reacdo de suscetibilidade (incluindo as notas 4 ¢ 5).

2.4 Anélise e interpretacdo dos resultados

As notas transformadas para o tipo de reagdo (suscetivel ou resistente)

designaram as ragas do fungo, segundo Nietsche et al. (2001). Foi realizada uma
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analise da estrutura de viruléncia da populagdo e a identificacdo de associagdes
de patogenicidade e de viruléncia nas populagdes do patdogeno (Browder e
Eversmeyer, 1977; Lebeda, 1981).

As freqiiéncias de viruléncia foram calculadas para cada linhagem, em
cada localidade, dividindo-se o niimero de isolados virulentos a um determinado
genotipo pelo nimero total de isolados amostrados em uma determinada regido.
Para detectar a ocorréncia de viruléncia associada ou dissociada a duas linhagens
a ¢ b, componentes da série diferencial, os isolados inoculados foram
classificados em uma das quatro possiveis categorias de aviruléncia ou
viruléncia: VaVb,: isolado virulento a linhagem a e b; VaAb,: isolado virulento a
linhagem a e avirulento a linhagem b; AaAb, isolado avirulento a ambas as
linhagens, e AaVb, isolado avirulento a linhagem a e virulento & linhagem b.
Baseando-se nestes dados, foram calculadas as freqiiéncias, esperada e
observada, de cada uma das quatro categorias de viruléncia e aviruléncia
descritas acima. As freqii€ncias esperada e observada, em cada categoria, foram
comparadas por meio do teste X* (Lebeda, 1981), utilizando-se o programa
Genes, desenvolvido por Cruz (1996). Uma associagdo positiva de viruléncia
ocorre quando os valores observados significativamente excedem os esperados
nas categorias VaVb ¢ AaAb e uma associagdo negativa ocorre quando os
valores observados sdo significativamente inferiores aos esperados nas mesmas
categorias (Casela et al.,1998; Alexander et al., 1984).

As associacOes de patogenicidade e de viruléncia foram calculadas para
cada combinag¢do de linhagens a e b da série diferencial, por meio de coeficiente
de associagdo de patogenicidade (CAP) e um coeficiente de associagdo de
viruléncia (CAV) conforme as seguintes expressdes (Browder & Eversmeyer,

1977).
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CAP = numero de isolados AaAb + numero de isolados VaVb/niumero total de

isolados

CAYV = numero de isolados VaVb/numero total de isolados.

Valores de CAP e CAV muito proximos entre si indicam alta propor¢ao
de isolados com viruléncia associada as duas linhagens, enquanto altos valores
de CAP e baixos valores de CAV indicam que a maioria dos isolados na
populagdo ndo possui viruléncia associada as duas linhagens a ¢ b. O
cruzamento entre tais linhagens pode resultar em hibridos com resisténcia de alta
durabilidade (Casela.; et al, 1998).

Segundo Browder & Eversmeyer (1987), dados de coeficientes de
associacdo de patogenicidade (CAP) e de viruléncia (CAV) fornecem
informacao completa a respeito da relagdo de um par de linhagens e a populacdo
do patogeno. A diferenca entre CAP e CAV de um dado par indica a freqiiéncia
da populagdo que tem aviruléncia a ambas as linhagens. A diferenga entre 1,00 e
o valor de CAP (1 - CAP) indica a por¢do da populagdo que ataca uma ou outra

das duas linhagens.
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3 RESULTADOS

As freqiiéncias de viruléncia as linhagens foram, em sua maioria,
semelhantes entre si, nos seis locais amostrados. As maiores variagdes
observadas foram para a restauradora BRO12R, que apresentou freqiiéncia de
viruléncia de 0,625, em Sete Lagoas e de 0,250, em Jardinopolis ¢ a linhagem
macho-estéril CMSXS206A, que apresentou a menor freqiiéncia de viruléncia
em Palmeira de Goias (0,100) e baixa freqliéncia de viruléncia em Sete Lagoas
(0,381). Nas demais localidades, ambas apresentaram freqii€ncias de viruléncia
altas. As outras linhagens restauradoras apresentaram freqliéncias altas de
viruléncia em todas as localidades, com pequena variacdo entre localidades
(Tabela 2).

Em todas as localidades amostradas, observou-se que uma menor
propor¢do de isolados apresentou-se virulenta as linhagens macho-estéreis,
principalmente aos genotipos ATF8A, ATF14A e 9409131A. A linhagem
macho-estéril ATF14A apresentou baixas freqiiéncias em todas as localidades,
exceto em Goidnia e em Palmeira de Goias, em que os valores para esta
linhagem foram um pouco acima dos observados nas demais localidades (0,556

e 0,400, respectivamente) (Tabela 2).
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TABELA 2: Freqiiéncia de viruléncia de C. sublineolum a 10 linhagens de
sorgo em amostras de seis localidades no Brasil. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Numero de ragas (N) na amostra ¢ freqiiéncia de viruléncia por regido
Palmeira de

Sete Lagoas Uberlandia Ipiagu Goiania Goids Jardinépolis

N=21'  N=24 N=20  N=I18  N=10  N=32
Genétipos RV2 FV) RV. FV. RV_FV. RV_FEV. RV. FV. RV. FV.
BRO09 21 1,000 24 1,000 20 1,000 18 1,000 10 1,000 32 1,000
BROLZR 17 0810 15 0625 19 0950 18 1000 § 0800 § 0250
CMSXSISOR 51 1000 19 0792 20 1,000 17 0944 7 0700 27 0844
CMSXSISZR 17 0810 18 0750 18 0900 14 0778 8 0800 23 0,719
9910032R 20 0952 19 0,792 16 0800 16 0,889 8 0800 26 0813
ATESA 7 0333 6 0250 5 0250 7 038 4 0400 6 0,188
ATFI4A 8 0381 6 0250 7 0350 10 055 4 0400 9 0281
ATES4A 17 0810 18 0750 16 0800 13 0722 8§ 0800 23 0,719
CMSXS206A g 0381 13 0542 10 0500 11 0611 1 0100 19 0,594
9409131A

9 0429 6 0250 4 0200 5 0,278 3 0300 17 0,531
"Ntmero de ragas detectadas na regido. “Numero de ragas virulentas a linhagem.
3Freqiiéncia de viruléncia por regido

Em Sete Lagoas ¢ Goiénia, os valores de CAP ¢ CAV foram altos e
proximos entre si, em todas as combinagdes de linhagens analisadas. Em
Goiania, as combinagdes entre as linhagens BRO12R x 9409131, CMSXS180R x
9409131A e 9910032R x 9409131A apresentaram baixos valores tanto de CAP
e quanto de CAV. Considerando-se as elevadas freqiiéncias de viruléncia as
linhagens R, os baixos valores de CAV foram determinados apenas pela
linhagem 9409131, comum a todos os pares analisados e que apresentam uma
menor freqiiéncia de viruléncia em relag@o as linhagens R.

Em Uberlandia, as maiores diferencas entre CAP e CAV foram
observadas entre as linhagens macho-estéreis ATFS8A, ATF14A e 9409131A,
em combinagdo com as restauradoras BRO12R ¢ CMSX180R ¢ entre ATFS8A
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com a restauradora 9410032R. Em Ipiagu, todas as combinagdes apresentaram
valores aproximados entre CAP e CAYV, sendo observadas tanto combinagdes
com altos CAP ¢ CAV quanto em combinagdes em que dois coeficientes
apresentaram valores baixos. Valores proximos sdo indicativos de que estas
combinagdes ndo oferecem potencial para gerar hibridos com resisténcia as ragas
prevalecentes neste local.

Em Palmeira de Goias, as maiores diferencas entre CAP ¢ CAV foram
obtidas nas combinagdes entre as linhagens restauradoras e a linhagem CMSXS
206A. O baixo CAV foi determinado, entretanto, pela menor freqiiéncia de
viruléncia a esta linhagem (Tabela 3), ja que os valores de CAP foram também
baixos. As outras combinagdes apresentaram valores de CAP e CAV bem
proximos entre si, indicando a ocorréncia de uma maior propor¢do de isolados
na populagdo com viruléncia associada as duas linhagens utilizadas nas
combinagdes (Tabela 3). Duas combinagdes com altos valores de CAP e baixos
valores de CAV foram identificadas em Jardinopolis, entre a restauradora BR
012R e as macho-estéreis ATF8A e ATF14A. As combinag¢des dessas mesmas
linhagens macho-estéreis e a CMSXSI82R apresentaram diferencas
relativamente altas entre CAP ¢ CAV (0,507 e 0,333, respectivamente), para as

duas combinagdes (Tabela 3).
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TABELA 3: Coeficientes de associagdo de patogenicidade e viruléncia a C. sublineolum, em 20 combinagdes entre
linhagens A e R, estimados em seis localidades. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Local / coeficientes

Combinacdo de linhagens Sete Lagoas Uberlandia Ipiacu Goiania P. de Goias Jardindpolis

CAP CAV CAP CAV CAP CAV CAP CAV CAP CAV CAP CAV

BROI2R x ATFSA 0,700 0,620 0380 0220 0,222 0204 05596 0,596 0316 0,263 0,536 0,043
BROI2R x ATF14A 0,680 0,600 0,420 0240 0241 0222 0660 0,660 0421 0368 0,580 0,072
BROI2R x ATF54A 0,920 0,880 0,800 0,700 0,704 0,704 0,872 0,872 0,789 0,737 0,304 0,188
BRO12R x MSXS206A 0,560 0,480 0,520 0,420 0,463 0463 0,830 0,830 0,105 0,053 0,304 0,145
BROI2R x 9409131A 0,580 0,500 0,420 0200 0,056 0,056 0340 0,340 0,158 0,105 0,290 0,101
CMSXS180R x ATF8A 0,620 0,620 0,400 00280 0,204 0,204 0617 059 0,368 0263 0406 0,333
CMSXS180R x TF14A 0,600 0,600 0,400 0280 0222 0,222 0,681 0660 0474 0,368 0362 0319
CMSXS180R x TF54A 0,920 0,920 0,880 0,800 0,722 0,722 0,894 0872 0,737 0,684 0,855 0,826
CMSXSI80R x CMSXS206A 0,540 0,540 0,620 0,520 0481 0481 0,851 0830 0,158 0,053 0,754 0,725
CMSXSI80R x 9409131A 0,500 0,500 0420 0,200 0,074 0074 0,362 0340 0263 0,158 0,739 0,681
CMSXS182R x ATFSA 0,660 0,600 0380 0240 0,241 0204 0,702 0,574 0316 0,263 0,507 0,333
CMSXSI82R x ATF14A 0,640 0,580 0380 0,240 0,259 0222 0,766 0,638 0421 0,368 0,507 0,333
CMSXSI82R x ATF54A 0,920 0,880 0,780 0,720 0,685 0,685 0,809 0,766 0,789 0,737 0,797 0,739
CMSXSI82R x CMSXS206A 0,620 0,540 0460 0,400 0,519 0481 0,723 0,702 0,105 0,053 0,739 0,667
CMSXS182R x 9409131A 0,500 0,460 0,380 0200 0,111 0,074 0447 0319 0211 0,158 0,681 0,609
9910032R x ATF8A 0,640 0,620 0,420 0280 0296 0,204 0638 059 0316 0263 0420 0,333
9910032R x ATF14A 0,620 0,600 0380 0260 0278 0204 0,702 0,660 0421 0368 0,406 0,333
9910032R x ATF54A 0,940 0,920 0,900 0,800 0,630 0630 0,872 0851 0,789 0,737 0,855 0,812
9910032R x CMSXS206A 0,560 0,540 0,680 0,540 0,500 0444 0,872 0,830 0,105 0,053 0,739 0,710

9910032R x 9409131A 0,520 0,500 0,340 0,200 0,167 0,074 0,340 0,319 0,211 0,158 0,696 0,652




Considerando-se as combinagdes entre linhagens restauradoras, todas
apresentaram altos valores de CAP e de CAV, em todas as localidades
amostradas, excecdo feita as combinagdes entre a linhagem BROI2R ¢ as
linhagens CMSXS180R, CMSXS182R ¢ 9910032R, que apresentaram baixos
CAP e CAV em Jardinopolis (Tabela 4).

Por outro lado, combinagdes entre macho-estéreis apresentaram alto
CAP ¢ baixo CAV em varias localidades amostradas. Por exemplo, em Sete
Lagoas, identifiaram-se as combinagdes de ATF8A x 9409131A e CMSXS206A
X 9409131A, com altos valores de CAP e baixos valores de CAV. Em
Uberlandia, seis combinagdes foram identificadas com alto CAP e baixo CAV
entre as linhagens ATF8A, ATF14A, CMSXS206A e 9409131A. A mesma
situacdo foi observada entre as combinagdes entre ATF54A e CMSXS26A
(Tabela 4). Duas combinagoes apresentaram CAYV igual a zero, em Palmeira de
Goias; entre as linhagens ATF14A ¢ CMSXS206A ¢ CMSXS206A e 9409131A.
Em Jardinopolis, somente a combinagdo ATF8A e ATF14A foi identificada com
altos valores de CAP e CAV. Combinagdes entre ATFI14A, ATF54A e
CMSXS206A, 9409131A mostraram altos valores para ambos os coeficientes
(Tabela 4).

A analise da estrutura de viruléncia das populagdes de C. sublineolum
amostradas ndo indicou a ocorréncia de viruléncia dissociada as combinagdes
entre linhagens R e A, o que foi confirmado estatisticamente pelo teste Qui-
quadrado a 5% de probabilidade (Tabelas 1B a 12B). Baseando-se neste fato,
pode-se prever que tais combinag¢des ndo sdo recomendadas para a geracdo de

hibridos com resisténcia a antracnose nestas localidades.
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TABELA 4: Coeficientes de associagdo de patogenicidade (CAP) e viruléncia (CAV) a C. sublineolum, em 16
combinagdes entre linhagens A e entre linhagens R, estimados em seis localidades. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Local/coeficientes

Combinagdes de linhagens Sete Lagoas Uberlandia Ipiagu Goiania P. de Goias Jardinopolis

CAP CAV CAP CAV CAP CAV CAP CAV CAP CAV CAP CAV
BROI2R x CMSXS180R 0,920 00920 0840 0,780 0,981 0981 0,979 0,979 0947 0895 0290 0,217
BROI2R x CMSXS182R 0,940 00920 0820 0,740 0,944 0944 0,936 0,936 0947 0895 0319 0,203
BROI2R x 9910032R 0,940 0,920 0820 0,780 0,889 0,889 00957 0957 1,000 00947 0304 0217
CMSXS180R x CMSXS182R 0,920 0,920 0860 0800 0,963 0963 00957 0936 0947 0,895 0,870 0,841
CMSXS180R x 9910032R 0,980 0,980 0940 00900 0,907 0,889 00979 0,957 0947 0895 00928 0,884
CMSXS182R x 9910032R 0,940 0,920 0,800 0,780 0,889 0,870 0,957 0936 1,000 0,947 00913 0,885
ATF8A x ATFI4A 0,800 0,520 0,800 0,180 0,759 0,093 0,851 0,553 0,684 0,158 0,783 0,232
ATFSA x ATF54A 0,700 0,620 0440 0280 0,444 0,185 0,660 0,574 0,526 0263 0449 0,389
ATF8A x CMSXS206A 0,680 0420 0,700 0260 0,685 0,185 0702 0,596 0,632 0053 0507 0,304
ATFSA x 9409131A 0,640 0,380 0,760 0,120 0,907 0,019 0,660 0298 0,789 0,105 0,580 0,304
ATF14A x ATF54A 0,620 0,540 0400 0260 0444 0,185 0681 0,617 0,632 0368 0449 0,304
ATF14A x CMSXS206A 0,740 0,440 0,660 0240 0,556 0,130 0,660 0,574 0,579 0,00 0,768 0,696
ATF14A x 9409131A 0,740 0,420 0,680 0,100 0,741 0,019 0,638 0319 0,684 0,105 0565 0,304
ATF54A x CMSXS206A 0,620 0,540 0,700 0,540 0,537 0352 0851 0,787 0316 0053 0,797 0,710
ATF54A x 940913 1A 0,560 0,500 0380 0220 0,352 0,074 0447 0340 0421 0,158 0,667 0,609

CMSXS206A x 9409131A 0,600 0,320 0,640 0,200 0,556 0,056 0,426 0,298 0,789 0,000 0,725 0,580




4 DISCUSSAO

A selecdo de combinagdes de linhagens de sorgo, por meio dos
coeficientes de associagdo de patogenicidade e de viruléncia, ¢ uma alternativa
como estratégia para a obtengdo de resisténcia duravel a C. sublineolum. Duas
combinagdes de linhagens, entre ATF8A e ATF14A e a restauradora BRO12R,
apresentaram altos valores de CAP e baixos valores de CAV em Jardindpolis,
resultantes de uma maior propor¢do de isolados com aviruléncia a estas
linhagens, nesta localidade. De acordo com Browder & Eversmeyer (1977),
combinagdes com alto CAP e baixo CAV sdo capazes de, potencialmente, gerar
hibridos com resisténcia de alta durabilidade. Tais combinagdes podem,
portanto, ser uteis na gera¢do de hibridos resistentes a populacdo de C.
sublineolum, predominante naquela localidade.

Segundo os citados autores, combinac¢des com altos valores de CAP e
altos valores de CAV nao tém, por outro lado, combinagdes capazes de gerar
resisténcia de alta durabilidade, pois, a maior propor¢cdo da populacio
patogénica ja € capaz de infectar ambas as linhagens da combinagdo. Partindo-se
desta afirmativa, pode-se supor, de acordo com os resultados deste trabalho, que
nenhum hibrido gerado pelas combinagdes entre as linhagens R e a linhagem
ATF54A seria potencialmente resistente a C. sublineolum. Muitas combinagdes
apresentaram baixos valores para CAP e CAV, simultaneamente. Neste caso, 0s
hibridos resultantes teriam a sua resisténcia atribuida a apenas uma das
linhagens componentes do cruzamento.

As altas freqiiéncias de viruléncia apresentadas pelas linhagens
restauradoras CMSXS180R e CMSXS182R, em todos os locais amostrados
diferiram daquelas relatadas por Casela et al. (1998), que verificaram uma alta

resisténcia destas linhagens as populagdes de C. sublineolum predominantes em
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Sete Lagoas, MG, Pelotas, RS e Jatai, GO. Entretanto, uma associa¢do positiva
de viruléncia entre estas linhagens ¢ a linhagem CMSXS217A ja havia sido
observada. As linhagens CMSXS180R e CMSXS182R tém como progenitor a
linhagem restauradora BROO5SR que, desde 1975, é usada como fonte de
resisténcia no programa de melhoramento da EMBRAPA. Provavelmente, estes
genotipos ja exerciam, direta ou indiretamente por meio da linhagem progenitora
BR 005R, alguma pressao de selegdo sobre a populacdo do patéogeno a favor de
ragas virulentas aos seus genes de resisténcia. Este fato da suporte a hipdtese de
que o patdogeno se adaptou, por meio de novas formas de viruléncia, aos genes
de resisténcia desses genotipos. Isto € possivel pelo fato de C. sublineolum ser
um patogeno com grande capacidade adaptativa, como ja demonstrado (Casela
et al., 2004; Guimaraes et al., 1999; Casela & Ferreira, 1987).

A ocorréncia de associagdes positivas de viruléncia observada neste
trabalho ja havia sido observada anteriormente por Casela & Ferreira (1995).
Segundo os citados autores, este fato pode ser determinado, pelo menos em
parte, pela auséncia de processos sexuais em C. sublineolum em sorgo. Neste
caso, determinadas combinagdes de genes de viruléncia podem permanecer na
populagdo, ainda que estes genes ndo estejam necessariamente ligados (Wolfe &
Knott, 1982).

Considerando-se a alta freqiiéncia de viruléncia observada para as
linhagens restauradoras analisadas neste trabalho, ¢ importante que sejam
identificadas combina¢des potencialmente capazes de gerar descendentes com
alta resisténcia em cruzamentos. Normalmente, a base genética dos hibridos
comerciais € pequena, pois, o uso de progenitores que possuem genes de
resisténcia faz com estes sejam componentes de muitos materiais a0 mesmo
tempo e ao longo dos anos. Exemplo desta situagdo ¢ a utilizagdo do BROOSR
que, desde 1975, ¢é utilizado como fonte de resisténcia e da aparente adaptacao

do patégeno a dois de seus descendentes, como verificado neste trabalho. A
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combinagdo, em mesmo gendtipo, de dois ou mais genes de resisténcia, para as
quais a viruléncia ndo esteja associada na populagdo do patdégeno, determina
uma resisténcia potencialmente mais dificil de ser superada. Quanto maior a
desvantagem para o patogeno antes da introdugdo de determinada resisténcia,
maior a freqiiéncia de fatores de viruléncia correspondentes, o que determina um
atraso no seu estabelecimento na populacao (Casela et al., 1998, citando Gale,
1987).

Provavelmente, a linhagem 9409131A possui um ou mais genes fortes
de resisténcia com capacidade de controlar a doenga, pois, mesmo suas
combinagdes com linhagens suscetiveis, apresentaram altos valores de CAP. No
patossistema Triticum aestivum/Puccinia graminis Pers. var. tritici Eriks &
Henn., a presenga do gene Srq esta mais associada a durabilidade da resisténcia
de determinada cultivar do que o nimero de genes que ela possui (Mundt, 1990;
1991). Neste patossistema, entre cinco cultivares que mantiveram sua resisténcia
a este patdogeno, quatro possuiam o gene Srs Duas cultivares que apresentaram
resisténcia de baixa durabilidade possuiam 5 e 2 genes de resisténcia,
respectivamente, porém, nenhuma delas possuiam o Srg em sua constituigdo
genética. Certas combinagdes de viruléncia no patdogeno podem estar associadas
a uma reducdo na sua capacidade de adaptagdo, que traz como resultado um
aumento na durabilidade da resisténcia, como ¢ o caso das cultivares de trigo,
que tém o gene Srg combinado com SrTel. Torna-se, portanto, dificil distinguir
entre uma maior efetividade conferida pelos genes de resisténcia introduzidos no
hospedeiro ¢ uma menor capacidade adaptativa das racas de maior viruléncia no

patogeno (Mundt, 1990.; Mundt, 1991).
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5 CONCLUSOES

1. A freqiiéncia de viruléncia foi varidvel, porém, alta, para a maior parte
dos gendtipos avaliados.

2. Alta associagao de viruléncia foi verificada para as combinagdes entre
as linhagens R, em todos os locais avaliados.

3. Nenhuma combinacdo entre as linhagens macho-estéreis e as
linhagens restauradoras apresentou potencial para fornecer uma resisténcia que
possa ser utilizada em todas as localidades, simultaneamente.

4. Todas as combinagdes entre linhagens macho-estéreis apresentaram
potencial de gerar hibridos com alta resisténcia em mais de uma localidade, a

excecdo das combinag¢des com ATF54A.
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CAPITULO 3: RESISTENCIA GENETICA DE HIBRIDOS
EXPERIMENTAIS DE SORGO A Colletotrichum sublineolum EM
QUATRO LOCALIDADES NO BRASIL

71



RESUMO

SILVA, Dagma Dionisia da. Resisténcia genética de hibridos experimentais de
sorgo a Colletotrichum sublineolum em quatro localidades no Brasil. In:
Resisténcia de hibridos de sorgo a Colletotrichum sublineolum:
previsibilidade por meio da reagdo de linhagens progenitoras 2006. p. 77-
100. Dissertacdo (Mestrado em Agronomia/ Fitopatologia) — Universidade
Federal de Lavras, Lavras, MG*

Foi objetivo deste trabalho avaliar a resisténcia de hibridos de sorgo
piramidados com genes de resisténcia a Colletotrichum sublineolum Henn. in
Kab. & Bubak em locais de ocorréncia de severas epidemias da doenca, em que
a diversidade do patdgeno e a estrutura de viruléncia de suas populagdes foram
previamente estudadas. Cinco linhagens macho-estéreis e quatro restauradoras
do programa de melhoramento da EMBRAPA/CNPMS, e seus respectivos
hibridos experimentais gerados pelo cruzamento de tais linhagens, foram
avaliados em Sete Lagoas, MG, Goiania e Jatai, GO, e Jardinopolis, SP, quanto
a severidade da doenga. Em Sete Lagoas, foram realizadas quatro avaliagdes e 0s
dados foram utilizados para o calculo da area abaixo da curva de progresso da
doenca ¢ analisadas estatisticamente. Uma menor severidade para grande parte
dos hibridos foi verificada em relacdo a seus pais. O hibrido 0304023 apresentou
a menor area abaixo da curva de progresso da doenga e foi identificado como
estavel em todos os locais avaliados. Os hibridos 0306034, 9920008, 0306004,
0227003, 9817026, 0303001 e 0226001 também mostraram baixa severidade da
doenga, mas, variaram quanto a estabilidade da doenca entre os locais.

*Comité orientador: Hilario Antonio de Castro-UFLA (Orientador), Carlos
Roberto Casela-EMBRAPA/Milho e Sorgo (Co-orientador).
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ABSTRACT

SILVA, Dagma Dionisia da. Genetic resistance of experimental hybrids of
sorghum to Colletotrichum sublineolum in four locations in Brazil. In:
Resistance of sorghum hybrids to Colletotrichum sublineolum: previsibility
by lineage progenitor reaction 2006. p. 77-100. Dissertacdo (Mestrado em
Agronomia/ Fitopatologia) — Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG*

The objective of this work was to evaluate the resistance of sorghum
hybrids pyramided with genes of resistance to Colletotrichum sublineolum
Henn. in Kab. & Bubak in places of occurrence of severe disease epidemics and
where the pathogen phenotyic diversity and the virulence structure of its
populations were previously characterized. Five male-sterile and four restorer
lines belonging to the sorghum breeding program of EMBRAPA/CNPMS, and
its respective experimental hybrids were evaluated in three brazilian locations
for disease severity. In Sete Lagoas four evaluations were performed and data of
disease severity progress were transformed in area under the disease progress
curve and statistically analyzed. Lower severity for most hybrids was verified as
compared to their respective parents. The hybrid 0304023 showed lower area
under the disease progress curve and was identified as stable in all locations. The
hybrids 0306034, 9920008, 0306004, 0227003, 9817026, 0303001 and 0226001
also showed lower disease severity, but varied for disease stability among
locations.

*QGuidance comitee: Hilario Antonio de Castro — UFLA (Advisor), Carlos
Roberto Casela — EMBRAPA/ CNPMS (Co - advisor).
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1 INTRODUCAO

O aumento, em produgdo, na cultura de sorgo no Brasil foi determinado
pela intensificagdo e modificagdo nos sistemas de cultivo desse cereal e pelos
avangos obtidos no melhoramento genético, com a geracdo de cultivares de alta
produtividade. Porém, dentre os fatores que limitam a expansdo da cultura no
pais, esta a antracnose do sorgo (Colletotrichum sublineolum Henn. in Kab. &
Bubak), a principal e mais devastadora doenga no Brasil, que estd disseminada
por todas as regides de plantio desta cultura e é favorecida por condi¢des de alta
umidade e temperatura.

O controle desta doenca ¢ considerado prioritario pela industria de
producdo de sementes, j& que pode provocar perdas superiores a 80% na
produtividade, além de causar esterilidade parcial de paniculas e afetar
drasticamente a qualidade da semente produzida. O seu controle ¢ também
essencial como suporte a continua expansdo da area de plantio com a cultura. O
uso de cultivares resistentes ¢ a melhor forma de controle da doenga. Porém, a
variabilidade apresentada por C. sublineolum representa um entrave para os
trabalhos de melhoramento genético, visando a obtengdo de cultivares resistentes
devido a possibilidade de quebra da resisténcia pelo surgimento de novas formas
de viruléncia do patoégeno que se adaptam as variedades e hibridos comerciais
(Guimaraes et al., 1999; Casela & Ferreira, 1987).

Dentre as estratégias de controle da doenca, a piramidagdo tem sido
amplamente utilizada por melhoristas na tentativa de obter hibridos com
resisténcia a doenca.

Uma forma de se atingir este objetivo é a combinagdo de linhagens com
genes de resisténcia que determinem limitagdes a capacidade adaptativa do

patogeno, diminuindo os prejuizos causados por ele, que apresenta ragas de alta
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agressividade (Costa, 2004; Wolfe, 1985; Crill, 1982; Nelson, 1973; Browning
& Frey, 1969).

Foram objetivos deste trabalho identificar hibridos piramidados por
meio do cruzamento entre linhagens contendo genes de resisténcia a C.
sublineolum que apresentem estabilidade da resisténcia em diferentes regides de

severas epidemias no Brasil.
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2 MATERIAL E METODOS

Para condugdo deste experimento, foram montados ensaios em Sete
Lagoas, MG, Goiania e Jatai, GO e Jardindpolis, SP, no periodo da safrinha
(fevereiro-margo), no ano de 2005, com nove linhagens elite e seus respectivos
hibridos experimentais (Tabela 1). Uma parcela com a linhagem BR009 foi
plantada como padrdo de suscetibilidade. O delineamento experimental foi de

blocos ao acaso, com trés repetigoes.

TABELA 1: Linhagens macho-estéreis (A) e restauradoras (R) e os respectivos
hibridos gerados pelos cruzamentos de A e R. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Macho-estéreis’

Restauradoras’ AT 8A ATF14A ATF54A CMSXS206A 9409131A
BROI2R 0009060’ 009061 0009055 0226001 0303001
CMSXS180R 9920044 9920045 9920038 0304023 9920008
CMSXS182R 0021059 0021060 00211054 0227003 9817026
9910032R 0144013 0144015 0144007 0306034 0306004

" As restauradoras correspondem aos machos e sio designadas pela letra R.

? As macho-estéreis correspondem as fémeas e sio designadas pela letra A. Nas
avaliacGes foram utilizadas as linhagens mantenedoras (B).

3 Os hibridos (centro da tabela) foram gerados pelo cruzamento das fémeas e dos
machos.

2.1 Ensaio em Sete Lagoas, MG

Foi utilizada a area experimental do Centro Nacional de Pesquisa de
Milho e Sorgo da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecudria (Embrapa),

localizada em Sete Lagoas, MG. Nove linhagens elite e seus respectivos hibridos
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experimentais foram plantados em parcelas constituidas de fileiras de Sm de
comprimento, com espagamento entre linhas de 0,70m e densidade de plantas de
8 plantas/m linear de sulco.

Transversalmente a cada parcela, foi plantada uma fileira de 1m de
comprimento com a cultivar suscetivel BR0O09 e outra com a linhagem resistente
SC283 na extremidade contraria da parcela. Para evitar a disseminacao lateral da
doenca, as parcelas foram isoladas entre si por fileiras da cultivar resistente

SC283 e os blocos por fileiras de milho.

2.2 Ensaio em Goiania, GO

Foi utilizada a area experimental do Centro Nacional de Pesquisa de
Arroz ¢ Feijdo da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (Embrapa),
localizada em Goiéania, GO.

Foram plantadas as 9 linhagens progenitoras e seus respectivos hibridos
experimentais em parcelas constituidas de fileiras de 5m de comprimento e
espacamento entre linhas de 0,70m, com densidade de plantas de 8 plantas/m
linear de sulco.

Neste local ndo foram utilizadas as bordaduras com a cultivar resistente

SC283 entre as parcelas.

2.3 Ensaio em Jatai, GO

Foi utilizada a area dos campos experimentais da Universidade Federal
de Goias, Campus Jatai, GO. Somente os hibridos foram plantados em parcelas
constituidas de fileiras de 5m de comprimento e espacamento entre linhas de
0,50m, com densidade de plantas de 8 plantas/m linear de sulco.

Para evitar a disseminagdo lateral da doenga, as parcelas foram isoladas

entre si pela cultivar resistente SC283. O ensaio foi conduzido sob condigdes
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naturais de epidemia da doenca. Para esta localidade, ndo foram obtidos isolados
de C. sublineolum e, portanto, ndo foram realizadas inoculagdes em casa de

vegetacgao.

2.4 Ensaio em Jardindpolis, SP

Foram utilizadas as dependéncias dos campos experimentais da Dow
Agrosciences, localizado no municipio de Jardinopolis, SP.

Os vinte hibridos experimentais foram plantados em parcelas
constituidas de fileiras de Sm de comprimento e espagamento entre linhas de
0,70m, com densidade de plantas de 8 plantas/m de sulco linear.

Para evitar a disseminacdo lateral da doenga, as parcelas foram isoladas
entre si por fileiras da cultivar resistente SC283. Transversalmente a cada
parcela, foi plantada uma fileira de 1m de comprimento com a cultivar suscetivel
BR 009 ¢ outra com a resistente SC283, na extremidade posterior da parcela.

Foi realizada inoculagdo artificial com uma mistura de ragas obtidas
nesta localidade. O in6culo foi preparado de acordo com as metodologias
anteriores de preparo e produgdo de indculo utilizados neste trabalho e que
também foram utilizadas em casa de vegetacdo. A inoculacao foi feita somente
na fonte de indculo (BR009) com pulverizador costal, consumindo 15litros da
suspensdo com indculo para cobrir as plantas. As ragas utilizadas na mistura
foram: 31.12, 31.28, 31.30, 25.30, 29.12, 31.09, 29.06, 29.20, 29.28, 29.29 ¢
31.15.

2.5 Reacdo de hibridos experimentais a C. sublineolum, em casa de
vegetacao
Foram selecionadas 19 ragas para inoculagdo dos hibridos gerados pelos

cruzamentos das linhagens macho-estéreis e restauradoras. As racas mais
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freqiientes de cada um dos seis locais de estudo, as mais virulentas e outras de
menor freqiiéncia e viruléncia foram selecionadas para avaliagdo da reacdo dos
genotipos ao patogeno.

A freqiiéncia de viruléncia a cada hibrido foi determinada por divisdo do
numero de ragas virulentas a determinado hibrido pelo nimero de ragas testadas
(19) em casa de vegetacao.

O preparo do inoculo, as inoculagdes e as avaliagdes seguiram a mesma

metodologia dos experimentos dos capitulos 1 e 2 deste trabalho.

2.6 Avaliacdes

Em Jardinopolis, Jatai e Goiania foi realizada uma tnica avaliacdo aos
100 dias ap6s o plantio, em trés pontos de cada subparcela: ponto 1, ponto 2 e
ponto 3, localizados, respectivamente, no inicio, meio e final da linha. Em
Jardindpolis, considerou-se como sendo o ponto 1 o mais proximo da fonte de
indculo.

Em Sete Lagoas, foram realizadas avaliagdes semanais com inicio aos
90 dias apdés o plantio. Em cada parcela, seis plantas foram selecionadas e
marcadas com fita de plastico ao longo da linha de plantio. Todas as folhas das
plantas selecionadas foram avaliadas individualmente em um total de 4
avaliagoes. Utilizou-se a escala diagramatica de severidade de doenca de Sharma

(1983).

2.7 Andlise e interpretacdo dos dados

Os dados de severidade da doenca obtidos em Sete Lagoas foram
transformados em valores de area abaixo da curva de progresso da doenga

(AACPD), pelo programa AVACPD, desenvolvido por Torres & Ventura
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(1991), no Departamento de Fitopatologia, da Universidade Federal de Vigosa,
com base na equagao:

AACPD =3[ (Yism+ Y] [tis: - ti,

em que: Y; ¢ a severidade de doenga na i-ésima observagao;
ti ¢ 0 tempo em dias na i-ésima observacdo e n ¢ o numero de observacdes
(Shanner & Finney, 1977).

Os dados de AACPD foram submetidos a analise de variancia e teste de
médias (Tukey), utilizando-se o programa Assistat versdo 7.2 beta (2004),
desenvolvido por Souza e Silva (2002), do Departamento de Engenharia
Agricola do CCT-UFCG, Campina Grande, PB.

A classificacdo dos hibridos quanto a resisténcia, foi de acordo com o
valor de AACPD para o genotipo em relagdo ao ponto 1 de avaliagdo, que ¢ o

mais proximo da fonte de indculo.
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3 RESULTADOS

Em Sete Lagoas, todas as linhagens apresentaram nivel de resisténcia a
doenga significativamente superior ao da linhagem BRO09, utilizada como
padrao de suscetibilidade. Maior nivel de resisténcia foi observado na linhagem
CMSXS180R, que apresentou menor severidade de doenga no ponto 3 (Tabela
2). A maior AACPD para a linhagem ATF54A, nos trés pontos de avaliagao,
confirma os resultados obtidos em casa de vegetagdo para esta linhagem, quanto
a suscetibilidade ao patogeno. A excegdo dos gendtipos 0021060 (CMSXS182R
x ATF14A), que teve maior AACPD nos trés pontos avaliados e 0021054
(CMSXS182R x ATF54A), todos os hibridos apresentaram valores de AACPD
inferiores aos de seus progenitores no ponto 1. No ponto 2, os hibridos 0009055
e 9920038 apresentaram AACPD superior a seus progenitores masculinos BR
012R ¢ CMSXSI180R, respectivamente e inferiores ao progenitor feminino
(ATF54A). Nao houve diferenca significativa, a 5%, pelo teste de Tukey, entre
estes hibridos e seus progenitores (Tabela 2).

Os hibridos, 0304023, 0306034, 9920008, 0306004, 0227003, 0226001,
9817026 e 0303001 apresentaram os menores valores de AACPD, para o ponto
1. Variagdes dos valores de AACPD entre os 3 pontos avaliados resultaram em
mudanga de posi¢do entre os hibridos, sem no entanto, excluir ou inserir outro
genotipo nesta classificagao (Tabela 2).

Em Goiania, a menor severidade da doenca foi observada para a
linhagem 9910032R e os hibridos 0303001, 9920044, 0304023, 9920008,
987026 e 0306004 e, em Jardindpolis, entre os hibridos 0304023, 0226001,
0227003 ¢ 0306034. Em Jatai, todos os hibridos apresentaram severidade de
doenga inferior a da linhagem BR009 (Tabela 3, Figura 3).
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TABELA 2: Area abaixo da curva de progresso de doenga medida em trés
pontos a partir da fonte de indculo, em Sete Lagoas, MG, 2005. UFLA. Lavras-
MG, 2006.

Genotipos Ponto 1 Ponto 2 Ponto3
BR009 1790.900 a 1660.187 a 1642.593 a
BROI2R 516973  bcede 360.160 cdefg 428.397 cdef
CMSXS180R 425.457 cde 275.100 cdefg 204.170 def
CMSXS182R 480.203 bede 490.733 cde 479.020 cde
9910032R 535.187 bede 473.250 cdef 362.063 cdef
ATF8A 581.170 bede 580.490 cd 533.703 cd
ATF14A 430.370 cde 356.483 cdefg 423.457 cdef
ATF54A 674.073 bed 589.817 c 645.443 c
CMSXS206A 414.503 cde 284.257 cdefg 335.200 cdef
9409131A 466.020 cde 426.483 cdefg 313.703 cdef
0009060 274.920 cde 242.700 cdefg 284.520 cdef
0009061 302.467 cde 296.530 cdefg 248.840 def
0009055 427.233 cde 382.720 cdefg 379.937 cdef
0226001 192.280 cde 158.340 efg 179.323 def
0303001 221.670 cde 216.667 cdefg 143.333 ef
9920044 250.310 cde 245.373 cdefg 268.207 cdef
9920045 279.196 cde 244.140 cdefg 283.747 cdef
9920038 374.073 cde 507.793 cde 221.860 def
0304023 85.340 e 62.267 g 70.370 f
9920008 151.233 cde 112.040 fg 161.110 def
0021059 262.717 cde 248.997 cdefg 284.647 cdef
0021060 1040.740 b 1066.663 b 1172.840 b
0021054 701.080 bc 477.757 cdef 315973  cdef
0227003 165.280 cde 187.517 efg 191.740 def
9817026 216.130 cde 212.037 defg 195.137 def
0144013 390.277 cde 290.050 cdefg 221.527 def
0144015 370.060 cde 326.230 cdefg 252.080 def
0144007 391.050 cde 350.863 cdefg 242.733 def
0306034 124.073 de 108.330 fg 128.703 ef
0306004 155.123 cde 91.360 g 85.417 f
CV% 42.025 31.012 32.925

Me¢dias seguidas pela mesma letra ndo diferem estatisticamente entre si, pelo
Teste de Tukey a 5% de probabilidade.
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TABELA 3: Média de severidade da antracnose do sorgo em trés locais. UFLA.
Lavras-MG, 2006.

Genotipos Goiania Jardindpolis Jatai
BR0009 92,593 98,765 28,395
BROI2R 55,556 - -
CMSXS180R 46,914 - -
CMSXS182R 56,790 - -
9910032R 12,346 - -
ATF8A 51,852 - -
ATF14A 64,198 - -
ATF54A 66,667 - -
CMSXS206A 66,667 - -
9409131* 44,444 - -
0009060 61,728 65,432 6,173
0009061 64,198 58,025 1,235
0009055 51,852 49,383 2,469
0226001 33,333 30,864 2,469
0303001 22,222 51,852 1,235
9920044 32,099 44,444 1,235
9920045 46,914 55,556 4,938
9920038 37,037 48,148 0,000
0304023 14,815 9,877 0,000
9920008 18,519 58,025 4,938
0021059 61,728 55,556 3,704
0021060 13,580 51,852 0,000
0021054 60,494 50,617 3,704
0227003 34,568 19,753 2,469
9817026 11,111 61,728 2,469
0144013 53,086 59,259 7,407
0144015 56,790 59,259 2,469
0144007 49,383 51,852 13,580
0306034 53,086 16,049 7,407
0306004 19,753 55,556 0,000
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MG, 2006.



Com base nas reagdes a 19 isolados de C.sublineolum, verificou-se que
os gendtipos com as menores freqiiéncias de viruléncia foram apresentados pelos
hibridos: 0303001 (0,368), 9920008 (0,368), 0306004 (0,474), 9817026 (0,474).
Os hibridos 0009060 (0,579), 009055 (0,632) e 009061 (0,684) apresentaram
freqiiéncia de viruléncia intermediaria (Tabela 4).

Os progenitores de tais hibridos sdao: 9409131A x BRO12 (0303001),
9409131A x CMSXSI80R (9920008), 9409131A x 9910032R (0306004),
9409131A x CMSXS182R (9817026), ATF8A x BRO12R (0009060), ATF54A
x BRO12R (0009055) e ATF14A x BRO12R (0009061). A linhagem macho-
estéril 9409131A foi progenitora dos quatro hibridos com as menores
freqiiéncias de viruléncia. Esta linhagem também apresentou baixas freqiiéncias
de viruléncia em todos os locais avaliados e somente em Jardinopolis o valor foi
intermediario (Capitulo 2). Apesar da alta freqiiéncia de viruléncia para a
linhagem BRO12R, ela foi componente de quatro hibridos com boa resisténcia
em Sete Lagoas (0303001, 0009060, 009055 e 009061). Excecdo feita a
linhagem ATF54A, a freqiiéncia de viruléncia as linhagens macho-estéreis
componentes de tais hibridos foi baixa em casa de vegetacdo. Os hibridos
0009060 e 0009061 apresentaram alto valor de CAP e baixo valor de CAV, em
Jardindpolis.

O hibrido 0304023, que foi estavel quanto a baixa severidade nos quatro
locais avaliados, apresentou alta freqiiéncia de viruléncia as ragas testadas e foi
resistente as ragas 29.28, 31.15, e 31.31. A raga 29.28 foi detectada apenas em
Jardindpolis, onde sua freqiiéncia ¢ relativamente alta. As racas 31.15 e 31.31,
foram detectadas nos 3 locais, porém, 31.15 teve alta freqii€ncia somente em
Goiania e 31.31 teve alta freqiiéncia em Sete Lagoas e Goidnia. As outras racas
as quais este hibrido foi suscetivel estavam em baixa freqiiéncia ou ausentes na

populagdo do patdégeno, com excecdo da raga 29.31, em Jardindpolis. Ambos os
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progenitores deste hibrido (CMSXS206A ¢ CMSXS180R) sdo suscetiveis a
essas trés racas e o valor de CAP e CAV nestes trés locais foi alto.

O hibrido 992008 foi resistente a doze racas testadas em casa de
vegetacdo, dentre as quais estdo as mais freqiientes nos trés locais avaliados
(31.31 € 29.31) e as de baixa freqiiéncia ou ausentes na populacdo. Porém, este
hibrido teve severidade da doenca relativamente alta em Jardinopolis, o que
pode ser devido a presenga de outras racas virulentas, como 31.04, 31.23 ¢
21.28, além de outras que ndo foram testadas em casa de vegetacdo, mas que
podem ser virulentas a0 mesmo.

O hibrido 0306034 (CMSXS206A x 9910032R), que foi resistente em
Sete Lagoas, Jardinopolis e Jatai, mas com alta freqiiéncia de ragas virulentas a
ele em casa de vegetacdo, foi resistente as racas 21.28, 29.15, 31.00, 31.04 e
31.23. Seu progenitor masculino (9910032) foi suscetivel a todas as ragas,
enquanto o progenitor feminino foi suscetivel as ragas 21.28 e 29.15. A raca
29.15 nao esteve presente em nenhum dos locais e 21.28 foi detectada apenas
em Jardinopolis, em freqiiéncia intermediaria. As outras racas foram encontradas
em baixa freqiiéncia nos trés locais.

Os hibridos 0021054 (ATF54A x CMSXS182R) e 0021060 (ATF14A x
CMXSXS182R) tiveram altos valores de AACPD e foram suscetiveis & maioria
das ragas testadas, entre elas, as mais freqiientes em todos os locais. Altos
valores de CAP e CAV foram obtidos pelas combinagdes entre os progenitores

de tais hibridos, nos trés locais avaliados.
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TABELA 4: Reagdo e freqiiéncia de viruléncia de 20 hibridos experimentais de sorgo a 19 ragas de C. sublineolum.

UFLA. Lavras-MG, 2006.
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4 DISCUSSAO

A severidade da doenca observada para a maioria dos hibridos testados
neste trabalho confirmou os resultados da analise da estrutura de viruléncia do
patégeno, que indicou a ocorréncia de viruléncia associada as combinagdes entre
as linhagens restauradoras e macho-estéreis. Estes resultados estdo de acordo
com a afirmagdo de Browder & Eversmeyer (1977) de que o conhecimento da
estrutura de viruléncia em popula¢des do patdégeno pode auxiliar na previsdo de
combinagdes favoraveis a geragdo de hibridos de alta resisténcia.

Grande parte das ragas, as quais os hibridos foram suscetiveis, ndo foi
detectada ou ocorreu em baixa freqiiéncia nos locais avaliados, conforme os
dados de casa de vegetacdo. Este fato explica, pelo menos em parte, os
resultados deste trabalho, visto que, em alguns casos, os hibridos que foram
resistentes em mais de um local apresentaram resisténcia as ragas mais
freqiientes na populagdo do patogeno. Por outro lado, ragas as quais eles foram
suscetiveis estavam em baixa freqiiéncia ou ausentes nas populagdes dos locais
de avaliag@o, como verificado para o hibrido 0304023, gerado pelo cruzamento
entre CMSXS206A e a restauradora CMSXS180R.

Um outro fator que pode ter contribuido para a resisténcia deste hibrido
¢ o fato de a linhagem CMSXS180R ser descendente da cultivar BROO5SR, que ¢
usada como fonte de resisténcia ao patdogeno. Outra possibilidade é que o(s)
gene(s) de resisténcia proveniente(s) da linhagem CMSXS180R sejam genes de
resisténcia forte, o que, conforme Mundt (1991), estaria mais ligado a eficiéncia
da resisténcia que ao numero de genes que a cultivar possui. Ragas com

viruléncia a genes fortes sdo menos agressivas (Vanderplank, 1982), o que esta
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de acordo com resultados obtidos sobre a agressividade de ragas virulentas a
cultivar BROO5SR (Casela et al., 2001).

A baixa severidade da doenca observada nos hibridos suscetiveis as
racas mais complexas ¢ em maior freqiiéncia na populagdo, como verificado
para os genotipos 9817026 e 0306034, pode estar associada a uma perda em
agressividade, devido ao acumulo de viruléncia no patoégeno, conforme
Vanderplank (1968). Por outro lado, certas combinag¢des de viruléncia no
patogeno podem estar associadas a uma menor adaptacdo do mesmo, resultando
em baixa freqii€ncia na populacdo, conforme sugerem Vanderplank (1982) e
Mundt (1991). Este fato foi observado em Jardindpolis, onde a raga mais
complexa apresentou baixa freqiiéncia em relagdo a Sete Lagoas e Goidnia, e
pode ter favorecido a baixa severidade da doenca no hibrido 0306034 neste
local.

Os genotipos com menor severidade da doenca podem estar também
expressando resisténcia horizontal pelo fato de ter sido detectada associagdo de
viruléncia na populagdo do patogeno a todas as combinagdes entre as linhagens
A e R. A resisténcia pode ser horizontal devido ao acimulo de diversos genes
com efeitos de pequeno a intermediario (Parlevliet, 1993; Pedersen & Leath,
1988; Johnson, 1983). Portanto, a menor severidade da doenga observada neste
trabalho pode ser resultado da interagdo ou complementagdo entre os genes de
resisténcia dos progenitores piramidados nos hibridos, conforme Huang et al.
(1997).

Outra possibilidade €, ainda, que a resisténcia seja do tipo vertical
incompleta, o que ja foi verificado por Guimardes et al. (1998). Portanto, ¢
recomendavel que sejam realizados trabalhos que verifiquem a extensdo da
presenca de resisténcia vertical incompleta no patossistema.

Um fator que pode comprometer a durabilidade da resisténcia € o

aumento da area de plantio de uma determinada cultivar resistente. Tal fato
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favorece a selecdo de racas virulentas, fazendo com que a resisténcia seja
superada pelo patdogeno, gerando o que ¢ conhecido como ciclo “boom-and-
bust” de geracdo de cultivares (Adugna, 2004). Considerando-se que a
resisténcia vertical da maioria das linhagens elites avaliadas neste trabalho foi ja
superada por racas de maior viruléncia do patoégeno, fato este determinado pela
alta variabilidade do mesmo, sugere-se que a piramidacdo de genes seja
associada a outras estratégias, como rotagdo de genes e misturas de cultivares,
como uma alternativa a favorecer a durabilidade da resisténcia de hibridos

comerciais.
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5 CONCLUSOES

1. Somente o hibrido 0304023 apresentou resisténcia a doenga, nos
quatro locais avaliados.

2. Os hibridos 0306034 e 0226001 apresentaram resisténcia em Sete
Lagoas, Jardindpolis e Jatai, e os hibridos 9920008, 0306004, 0227003, 9817026
¢ 0303001 em Sete Lagoas, Goiania ¢ Jatai.

3. Em Goiania, além dos hibridos anteriores, o genotipo 9920044 ¢ a
linhagem 9910032R também apresentaram baixa severidade da doenca.

4. O conhecimento da diversidade populacional de C. sublineolum ¢ da
reagdo de linhagens progenitoras ¢ um critério valido para a previsdo do

comportamento de hibridos de sorgo em relagdo ao patdgeno.
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CONSIDERAGOES FINAIS

Os resultados deste trabalho possibilitaram observar que programas de
melhoramento de sorgo visando resisténcia a C. sublineolum necessitam
embasar-se em estudos que caracterizem a diversidade em populagdes do
patdgeno nos locais de plantio com a cultura. Se este conhecimento for aliado a
previsoes a respeito de combinagdes de linhagens capazes de gerar hibridos de
alta resisténcia, sera possivel estabelecer estratégias que realmente levem a
maior durabilidade da resisténcia. O acompanhamento continuo da reac¢do de
linhagens progenitoras nestes locais, e de seus respectivos hibridos, em todas as
fases do melhoramento, pode oferecer subsidios que indiquem em quais locais
um determinado hibrido tera possibilidade de manter a resisténcia por maior
tempo, ou seja, sera possivel regionalizar e distribuir os genes de resisténcia de
forma a dar maior seguranga ao produtor. Desenvolver hibridos resistentes ¢
uma tarefa trabalhosa e que depende de alto investimento por parte das
empresas. Portanto, quanto maior a vida util de uma determinada cultivar,
melhor terdo sido aproveitados o tempo e os investimentos realizados durante o

seu desenvolvimento.
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TABELA 1A: Reagio de 10 linhagens A ¢ R a C. sublineolum, em Sete Lagoas, MG. UFLA. Lavras-MG, 2006.
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TABELA 2A: Reagdo de 10 linhagens A ¢ R a C. sublineolum, em Uberlandia, MG. UFLA. Lavras-MG, 2006.

01.00 11.00 13.02 15.00 15.04 17.00 17.12 21.13 23.12 23.14 27.04 29.04 29.12 29.15 29.28 31.00 31.04 31.12 31.15 31.21 31.28 31.29 31.30 31.31

BR009 S S S S S S S S S S S S S S S S S S S S S S S S
BRO12R R N R S S R R R S S S R R R R S S S S S S S S S
CMSXSI80R R R S S S R R S S S R S S S S S S S S S S S S S
CMSXS182R R S N S S R R R R R S S S S S S S S S S S S S S
9910032R R R R R R S S S S S N S S S S S S S S S S S S S
ATFSA R R R R R R R S R R R R R S R R R R S S R S R S
ATF14A R R S R R R R R R S R R R S R R R R S R R R S N
ATF54A R R R R S R S S S S S S S S S R S S S S S S S S
CMSXS206A R R R R R R S S S S R R S S S R R S S R S S S S
9409131A R R R R R R R R R R R R R R S R R R R S S S S S
Total de 2 1 1 1 2 1 1 2 1 2 1 1 1 1 1 2 10 4 5 1 2 2 2 3
Isolados

R = Resistente e S = Suscetivel
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TABELA 3A: Reagio de 10 linhagens A e R a C. sublineolum, em Ipiagu, MG. UFLA. Lavras-MG, 2006.

Genotipos 07.04 15.04 15.06 15.12 23.04 29.28 31.00 31.02 31.04 31.06 31.07 31.08 31.09 31.12 31.13 31.14 31.15 31.20 31.28 31.31

BRO009 S S S S S S S S S S S S S S S S S S S S
BROI12R S S S S S R S S S S S S S S S S S S S S
CMSXS180R S S S S S S S S S S S S S S S S S S S S
CMSXS182R R S S S R S S S S S S S S S S S S S S S
9910032R R R R R S S S S S S S S S S S S S S S S
ATF8A R R R R R R R R N RS S R S R S R S R R S
ATF14A R R S R R R R S > S R R R R S S R R S
ATF54A S S S S S S R R S S S R R S S S S S S S
CMSXS206A R R R S R S R R R R R S S S S S S R S S
9409131A R R R R R S R R R R R R R R R R R S S S
otal de 1 1 1 2 1 1 9 1 10 2 1 4 1 5 5 3 3 1 1 1
isolados

R = Resistente e S = Suscetivel



TABELA 4A: Reagio de 10 linhagens A e R a C. sublineolum, em Goiania, GO. UFLA. Lavras-MG, 2006.

901

Genotipo 03.00 15.20 23.08 23.12 23.31 31.00 31.02 31.04 31.07 31.10 31.11 31.12 31.13 31.14 31.15 31.23 31.30 31.31

BR009 S S S S S S S S S S S S S S S S S S
BRO12R S S S S S S S S S S S S S S S S S S
CMSXS180R R S S S S S S S S S S S S S S S S S
CMSXSI182R R S R R R S S S S S S S S S S S S S
9910032R R R S S S S S S S S S S S S S S S S
ATF8A R R R R S R R R S R S R S R S S R S
ATF14A R R R R S R S R S S S R R S S S S S
ATF54A R S R S S R R S S S R S S S S S S S
CMSXS206A R R S S S R R R R S S S S S S R S S
9409131A R S R R S R R R R R R R R R R S S S
Total isolados 1 1 1 4 1 1 1 1 2 1 1 5 2 2 9 1 1 12

R = Resistente e S = Suscetivel
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TABELA 5A: Reagdo de 10 linhagens A e R a C. sublineolum, em Palmeira de Goias, GO. UFLA. Lavras-MG, 2006.

01.00 27.04 31.00 31.04 31.06 31.07 31.13 31.21 31.22 31.23

BR009 S S S S S S S S S S
BRO12R R S R S S S S S S S
CMSXS180R R R R S S S S S S S
CMSXS182R R S R S S S S S S S
9910032R R S R S S S S S S S
ATF8A R R R R R S S S R S
ATF14A R R R R S S R R S S
ATF54A R S R S S S S S S S
CMSXS206A R R R R R R S R R R
9409131A R R R R R R R S S S
Total de isolados 1 1 4 4 3 2 1 1 1 1

R = Resistente € S = Suscetivel
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TABELA 6A: Reacdo de 10 linhagens A e R a C. sublineolum, em Jardinépolis, SP. UFLA.
Lavras-MG, 2006.
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TABELA 6A: Reacdo de 10 linhagens A e R a C. sublineolum, em Jardindpolis, SP. UFLA.
Lavras-MG, 2006.

Genotipos 29.16 29.20 29.23 29.24 29.28 29.29 29.30 29.31 31.04 31.06 31.09 31.12 31.15 31.28 31.30 31.31
BR009 s s s s §S§ S s s S S S S S S S S
BROI12R R R R R R R R R S S S S S S S S
CMSXS180R s s s S S S S s S S S S S S S S
CMSXS182R s s s §sS S S S s S S S S S S S S
9910032R s s s S S S SsSs s S S S S S S S S
ATF8A R R S R R § R S R R S R S R R S
ATF14A R R S R R R S S R S R R S R S S
ATF54A R § s R S sS s s S S R S S S S S
CMSXS206A R R R § § S s S R R S S S S S S
9409131A s s s s S S S S R R R R R S S S
Total de isolados 1 2 2 2 6 6 3 12 2 1 1 4 1 2 2 1

R = Resistente e S = Suscetivel
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TABELA 1B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 20 combinagdes de
linhagens A e R, baseado na hipétese de associagdo negativa de viruléncia, por meio do teste estatistico qui-quadrado (X?).
UFLA. Lavras-MG, 2006.

Sete Lagoas

Combinagdes FO FE FO FE FO FE FO FE X
V,V, V,V, AA, AlA, VA, VA, AV, AV,

BRO12R x ATFSA 31 28,520 4 1,520 15 17,480 0 2,480 7,094
BRO12R x ATF14A 30 27,600 4 1,600 16 18,400 0 2,400 6,522
BRO12R x ATF54A 44 42,320 2 0,320 2 3,680 2 3,680 10,421
BROI12R x CMSXS206A 24 21,120 4 1,920 20 21,120 0 1,920 4,625
BROI2R x 9409131A 25 23,000 4 2,000 21 23,000 0 2,000 4,348
CMSXS180R x ATF8A 31 31,000 0 0,000 19 19,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x ATF14A 30 30,000 0 0,000 20 20,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x ATF54A 46 46,000 0 0,000 4 4,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x CMSXS206A 27 27,000 0 0,000 23 23,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x 9409131A 25 25,000 0 0,000 25 25,000 0 0,000 0,000
CMSXS182R x ATF8A 30 28,520 3 1,520 16 17,480 1 2,480 2,526
CMSXS182R x ATF14A 29 27,600 3 1,600 17 18,400 1 2,400 2,219
CMSXS182R x ATF54 44 42,320 2 0,320 2 3,680 2 3,680 10,421
CMSXS182R x CMSXS206A 27 24,840 4 1,840 19 21,160 0 2,160 5,104
CMSXS182R x 9409131A 23 23,000 2 2,000 23 23,000 2 2,000 0,000
9910032R x ATF8A 31 31,360 1 0,760 18 18,620 1 1,280 0,162
9910032R x ATF14A 30 29,400 1 0,400 19 19,600 0 0,600 1,531

9910032R x ATF54 46 45,080 1 0,080 3 3,920 0 0,920 11,735
9910032R x CMSXS206 27 26,460 1 0,460 22 22,540 0 0,540 1,198
9910032R x 9409131A 25 24,500 1 0,500 24 24,500 0 0,500 1,020

X -7,815 , * Associagdo significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 2B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 20
combinacdes de linhagens A e R, baseado na hipotese de associacdo negativa de viruléncia, por meio do teste
estatistico qui-quadrado (X?*). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Uberlandia
Combinagdes FO FE FO FE FO FE FO FE Xeal,
ViV, ViV, AA, AA VA, VA, AV, AV,

BROI2R x ATFSA 11 10,920 8 7,920 28 28,080 3 3,080 0,004
BROI2R x ATF14A 12 10,920 9 7,920 27 28,080 2 3,080 0,674
BROI2R x ATF54A 35 31,920 5 1,920 3 6,080 7 10,080 7,739
BRO12R x CMSXS206A 21 21,060 5 5,060 18 17,940 6 5,940 0,002
BRO12R x 9409131A 10 7,800 11 8,800 29 31,200 0 2,200 3,526
CMSXS180R x ATFS8A 14 12,320 6 4,320 30 31,680 0 1,680 2,652
CMSXS180R x ATF14A 14 12,320 6 4,320 30 31,680 0 1,680 2,652
CMSXS180R x ATF54A 40 36,960 4 0,960 4 7,040 2 5,040 13,023
CMSXS180R x CMSXS206A 26 23,760 5 2,760 18 20,240 1 3,240 3,826
CMSXS180R x 9409131A 10 7,800 11 8,800 29 31,200 0 2,200 3,526
CMSXS182R x ATF8A 12 11,480 7 6,480 29 29,520 2 2,520 0,182
CMSXS182R x ATF14A 12 11,480 7 6,480 29 29,520 2 2,520 0,182
CMSXS182R x ATF54 36 34,440 3 1,440 5 6,560 6 7,560 2,454
CMSXS182R x CMSXS206A 20 20,800 3 4,140 20 18,400 6 4,680 0,856
CMSXS182R x 9409131A 10 8,200 9 7,200 31 32,800 0 1,800 2,744
9910032R x ATF8A 14 12,040 7 5,040 29 30,960 0 1,960 3,165
9910032R x ATF14A 13 12,040 6 5,040 30 30,960 1 1,960 0,759
9910032R x ATF54 40 35,260 5 0,960 3 6,880 1 4,920 22,950
9910032R x CMSXS206 27 23,220 7 3,220 16 19,780 0 3,780 9,555
9910032R x 9409131A 10 8,600 7 5,600 33 34,400 0 1,400 2,035

Xan-7,815 , * Associagdo significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 3B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 20 combinagdes de
linhagens restauradoras ¢ macho-estéreis, baseado na hipoétese de associagdo negativa de viruléncia, por meio do teste estatistico
qui-quadrado (X?). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Ipiagu
Combinagdes FO FE FO FE FO FE FO FE chal,
ViV, ViV, AA,  AA, VA V1A, AV, AV,

BROI2R x ATFSA 11 10,796 1 0,796 42 42,204 0 0204 0261
BROI2R x ATF14A 12 11,778 1 0,778 41 41222 0 0222 07291

BROI2R x ATES4A 38 38278 0 0278 15 14722 1 0,722 0,392

BROI2R x CMSXS206A 25 25519 0 0519 28 27481 1 0,481 1,097
BROI2R x 9409131A 3 3,926 0 0926 50 49,074 1 0,074 12,736
CMSXS180R x ATFSA 11 11,000 0 0,000 43 43,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x ATF14A 12 12,000 0 0000 42 42,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x ATF54A 39 39,000 0 0000 15 15000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x CMSXS206A 26 26,000 0 0000 28 28,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x 9409131A 4 4,000 0 0,000 50 50,000 0 0,000 0,000
CMSXSI82R x ATFSA 11 10,593 2 1,593 41 41,407 0 0407 0,531

CMSXS182R x ATF14A 12 11,556 2 1,556 40 40,444 0 0444 0,593

CMSXS182R x ATF54 37 37,556 0 055 15 14,444 2 1,444 0,799
CMSXS182R x CMSXS206A 26 25,037 2 1,037 26 26,963 0 0963 1,929
CMSXS182R x 9409131A 4 3,852 2 1,852 48 48,148 0 0,148 0,166
9910032R x ATF8A 11 9,981 5 3981 38 39,019 0 1,019 1,410
9910032R x ATF14A 11 10,889 4 3889 38 38111 1 LI 0,016
9910032R x ATE54 34 35389 0 1380 15 13,611 5 3611 2,119
9910032R x CMSXS206 24 23,593 32593 25 25407 2 2407 0,147
9910032R x 9409131A 4 3,630 5 4630 45 45370 0 0370 0441

Xan-7,815 , * Associagdo significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 4B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 20 combinagdes de
linhagens restauradoras e macho-estéreis, baseado na hipdtese de associacdo negativa de viruléncia, por meio do teste
estatistico qui-quadrado (X?). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Goiania
Combinagdes FO FE FO FE FO FE FO FE chal,
ViV, V,V, AA, AA, VA, VA, AV, AV,

BRO12R x ATF8A 28 28,000 0 0,000 19 19,000 0 0,000 0,000
BRO12R x ATF14A 31 31,000 0 0,000 16 16,000 0 0,000 0,000
BRO12R x ATF54A 41 41,000 0 0,000 6 6,000 0 0,000 0,000
BRO12R x CMSXS206A 39 39,000 0 0,000 8 8,000 0 0,000 0,000
BRO12R x 9409131A 16 16,000 0 0,000 31 31,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x ATFSA 28 27,404 1 0,404 18 18,596 0 0,596 1,506
CMSXS180R x ATF14A 31 30,340 1 0,340 15 15,660 0 0,660 1,980
CMSXS180R x ATF54A 41 40,128 1 0,128 5 5,872 0 0,872 6,982
CMSXS180R x CMSXS206A 39 38,170 1 0,170 7 7,830 0 0,830 4,981

CMSXS180R x 9409131A 16 15,660 1 0,660 30 30,340 0 0,340 0,527
CMSXS182R x ATF8A 27 23,830 6 2,830 13 16,170 1 4,170 7,005
CMSXS182R x ATF14A 30 26,383 6 2,383 10 13,617 1 4,617 9,780
CMSXS182R x ATF54 36 34,043 2 0,766 4 5,106 4 5,106 2,580
CMSXS182R x CMSXS206A 33 33,191 1 1,191 7 6,809 6 5809 0,044
CMSXS182R x 9409131A 15 13,617 6 4,617 25 26,383 1 2,383 1,430
9910032R x ATF8A 28 26,809 2 0,809 17 18,191 0 1,191 3,078
9910032R x ATF14A 31 29,681 2 0,681 14 15,319 0 1,319 4,047
9910032R x ATF54 40 39,255 1 0,255 5 5,745 1 1,745 2,600
9910032R x CMSXS206 39 37,340 2 0,340 6 7,660 0 1,660 10,183
9910032R x 9409131* 15 15,319 1 1,319 30 29,681 1 0,681 0,237

Xan- 7,815 , * Associacio significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 5B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 20 combinagdes de
linhagens restauradoras e macho-estéreis, baseado na hipotese de associacdo negativa de viruléncia, por meio do teste
estatistico qui-quadrado (X?). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Palmeira de Goias

Combinagdes FO FE FO FE FO FE FO FE chalA
ViV, ViV, AA, AA, VA, VA, AV, AV,
BRO12R x ATF8A 5 4,737 1 0,737 13 13,263 0 0,263 0,377
BRO12R x ATF14A 7 6,632 1 0,632 11 11,368 0 0,368 0,616
BRO12R x ATF54A 14 13,263 1 0,263 4 4,737 0 0,737 2,956
BRO12R x CMSXS206A 1 0,947 1 0,947 17 17,053 0 0,053 0,059
BRO12R x 9409131A 2 1,895 1 0,895 16 16,105 0 0,105 0,124
CMSXS180R x ATFSA 5 4,474 2 1,474 12 12,526 0 0,526 0,798
CMSXS180R x ATF14A 7 6,263 2 1,263 10 10,737 0 0,737 1,304
CMSXS180R x ATF54A 13 12,526 1 0,526 4 4,474 1 1,474 0,647
CMSXS180R x CMSXS206A 1 0,895 2 1,895 16 16,105 0 0,105 0,124
CMSXS180R x 9409131A 3 2,684 2 1,684 14 14,316 0 0,316 0,419
CMSXS182R x ATF8A 5 4,737 1 0,737 13 13,263 0 0,263 0,377
CMSXS182R x ATF14A 7 6,632 1 0,632 11 11,368 0 0,368 0,616
CMSXS182R x ATF54 14 13,263 1 0,263 4 4,737 0 0,737 2,956
CMSXS182R x CMSXS206A 1 0,947 1 0,947 17 17,053 0 0,053 0,059
CMSXS182R x 9409131A 3 2,842 1 0,842 15 15,158 0 0,158 0,198
9910032R x ATF8A 5 4,737 1 0,737 13 13,263 0 0,263 0,377
9910032R x ATF14A 7 6,632 1 0,632 11 11,368 0 0,368 0,616
9910032R x ATF54 14 13,263 1 0,263 4 4,737 0 0,737 2,956
9910032R x CMSXS206 1 0,947 1 0,947 17 17,053 0 0,053 0,059
9910032R x 9409131* 3 2,842 1 0,842 15 15,158 0 0,158 0,198

Xan- 7,815 , * Associacio significativamente positiva (P< 0,05)



L11

TABELA 6B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 20 combinagdes de
linhagens restauradoras ¢ macho-estéreis, baseado na hipoétese de associagdo negativa de viruléncia, por meio do teste estatistico
qui-quadrado (X?). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Jardinépolis
Combinagdes FO FE FO FE FO FE FO FE chalA
V,V, ViV, AA, AA, VA, VA, AV, AV,
BRO12R x ATFSA 3 5,000 34 36,000 12 10,000 20 18,000 1,533
BRO12R x ATF14A 5 5,217 35 35217 10 9,783 19 18,783 0,018
BRO12R x ATF54A 13 12,826 8 7,826 2 2,174 46 46,174 0,021
BRO12R x CMSXS206A 10 11,522 11 12,522 5 3,478 43 41,478 1,108
BRO12R x 9409131A 7 10,435 13 16,435 8 4,565 41 37,565 4,747
CMSXS180R x ATFS8A 23 21,333 5 3,333 41 42,667 0 1,667 2,695
CMSXS180R x ATF14A 22 22,261 3 3,261 42 41,739 2 1,739 0,065
CMSXS180R x ATF54A 57 55,652 2 0,652 7 8,348 3 4,348 3,454
CMSXS180R x CMSXS206A 50 49,159 2 1,159 14 14,841 3 3,841 0,855
CMSXS180R x 9409131A 47 44,522 4 1,522 17 19,478 1 3,478 6,255
CMSXS182R x ATF8A 23 19,000 12 8,000 34 38,000 0 4,000 7,263
CMSXS182R x ATF14A 23 19,000 12 8,000 34 38,000 0 4,000 7,263
CMSXS182R x ATF54 51 48,739 4 1,739 6 8,261 8 10,261 4,161
CMSXS182R x CMSXS206A 46 43,783 5 2,783 11 13,217 7 9,217 2,785
CMSXS182R x 9409131A 42 40,478 5 3,478 15 16,522 7 8,522 1,135
9910032R x ATFSA 23 21,000 6 4,000 40 42,000 0 2,000 3,286
9910032R x ATF14A 23 21,913 5 3,913 40 41,087 1 2,087 0,951
9910032R x ATF54 56 53,870 3 0,870 7 9,130 3 5,130 6,686
9910032R x CMSXS206 49 48,391 2 1,391 14 14,609 4 4,609 0,380
9910032R x 9409131A 45 43,130 3 1,739 17 17,971 3 4,174 1,378

27,815 * Associacao significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 7B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 16 combinac¢des entre
linhagens restauradoras e entre macho-estéreis, baseado na hipotese de associacdo negativa de viruléncia, por meio do teste estatistico
qui-quadrado (X?). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Sete Lagoas

Combinagdes de linhagens FO FE FO FE FO FE FO FE X2 tab.
V1v2 V1V2 Al1A2 AlA2 V1A2 V1A2 Al1V2 A1V2
BRO12R x CMSXS180R 46 46,000 0 0 0 0,000 4 4,000 0,000
BRO12R x CMSXS182R 46 45,080 1 0,08 0 0,920 3 3,920 11,735
BRO12R x 9910032R 46 45,080 1 0,08 0 0,920 3 3,920 11,735
CMSXS180R x CMSXS182R 46 46,000 0 0 4 4,000 0 0,000 0,000
CMSXS180R x 9910032R 49 49,000 0 0 1 1,000 0 0,000 0,000
CMSXS182R x 9910032R 46 45,08 1 0,08 0 0,920 3 3,920 11,735
ATF8A x ATF14A 26 19,22 14 7,22 5 11,780 5 11,780 16,563
ATF8A x ATF54A 31 28,52 4 1,52 0 2,480 15 17,480 7,094
ATF8A x CMSXS206A 21 16,74 13 8,74 10 14,260 6 10,260 6,202
ATF8A x 9904131* 19 15,5 13 9,5 12 15,500 6 9,500 4,160
ATF14A x ATF54A 27 26,4 4 3.4 13 13,600 6 6,600 0,201
ATF14A x CMSXS20A 22 16,24 15 9,24 7 12,760 6 11,760 11,055
ATF14A x 9904131A 21 15 16 10 4 10,000 9 15,000 12,000
ATF54A x CMSXS206A 27 25,8 4 2,8 16 17,200 3 4,200 0,997
ATF54A x 9904131A 25 23,92 3 1,92 21 22,080 1 2,080 1,270
CMSXS206A x 9904131 A 16 13,5 14 11,5 11 13,500 9 11,500 2,013

X’ -7,815, * Associagdo significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 8B: Numero observado (FO) ¢ esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 16 combinagdes

entre linhagens restauradoras e entre macho-estéreis, baseado na hipdtese de associagdo negativa de viruléncia, por meio
do teste estatistico qui-quadrado (X?). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Uberlandia
Combinagdes de linhagens FO FE FO FE FO FE FO FE X2 tab.
V1V2 V1V2 Al1A2 Al1A2 V1A2 V1A2 Al1V2 Al1V2
BRO12R x CMSXS180R 39 36,800 3 0,800 1 3,200 7 9,200 10,289
BRO12R x CMSXS182R 37 34,440 4 1,440 4 6,560 5 7,560 8,977
BRO12R x 9910032R 39 37,600 2 0,600 1 2,400 8 9,400 5,692
CMSXSI180R x CMSXS182R 40 37,720 3 0,720 6 8,280 1 3,280 11,713
CMSXS180R x 9910032R 45 43,240 2 0,240 1 2,760 2 3,760 16,613
CMSXS182R x 9910032R 39 38,540 1 0,540 2 2,460 8 8,460 0,963
ATF8A x ATF14A 9 3,920 31 25,920 5 10,080 5 10,080 12,699
ATFS8A x ATF54A 14 11,760 8 5,760 0 2,240 28 30,240 3,704
ATF8A x CMSXS206A 13 7,560 22 16,560 1 6,440 14 19,440 11,819
ATF8A x 9904131A 6 2,800 32 28,800 8 11,200 4 7,200 6,349
ATF14A x ATF54A 13 11,760 7 5,760 1 2,240 29 30,240 1,135
ATF14A x CMSXS20A 12 7,280 21 16,280 1 5,720 16 20,720 9,399
ATF14A x 9904131A 5 4,760 29 31,160 9 10,640 12 13,940 0,685
ATF54A x CMSXS206A 27 22,680 8 3,680 15 19,320 0 4,320 11,180
ATF54A x 9904131A 11 9,240 8 6,240 31 32,760 0 1,760 2,686
CMSXS206A x 9904131A 10 5,940 22 17,940 17 21,060 1 5,060 7,734

X -7,815 , * Associagdo significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 9B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 16
combinagdes entre linhagens restauradoras e entre macho-estéreis, baseado na hipdtese de associagdo negativa de
viruléncia, por meio do teste estatistico qui-quadrado (X?*). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Ipiagu
Combinagdes de linhagens FO FE FO FE FO FE FO FE X2 tab.
V1V2 V1V2 Al1A2 Al1A2 VI1A2 VI1A2 Al1V2 A1V2

BRO12R x CMSXS180R 53 53,000 0 0,000 0 4,240 1 10,152 12,491
BRO12R x CMSXS182R 51 51,037 0 0,037 2 8,480 1 3,542 6,813
BRO12R x 9910032R 48 48,093 0 0,093 5 3,180 1 4,061 3,441
CMSXS180R x CMSXS182R 52 52,000 0 0,000 2 9,720 0 9,137 15,268
CMSXS180R x 9910032R 48 47,185 1 0,185 4 3,120 1 0,000 3,847
CMSXS182R x 9910032R 47 45,333 1 0,185 4 3,060 1 0,000 3,935
ATF8A x ATF14A 5 2,444 36 33,444 6 8,556 7 9,556 4314
ATF8A x ATF54A 10 7,944 14 11,944 1 3,056 29 31,056 2,404
ATF8A x CMSXS206A 10 5,296 27 22,296 1 5,704 16 20,704 10,117
ATF8A x 9904131A 1 0,222 48 47,222 2 2,778 3 3,778 3,113
ATF14A x ATF54A 10 7,944 14 11,944 1 3,056 29 31,056 2,404
ATF14A x CMSXS20A 7 5,778 23 21,778 5 6,222 19 20,222 0,641
ATF14A x 9904131A 1 0,889 39 38,889 11 11,111 3 3,111 0,019
ATF54A x CMSXS206A 19 17,333 10 8,333 20 21,667 5 6,667 1,038
ATF54A x 9904131A 4 2,889 15 13,889 35 36,111 0 1,111 1,662
CMSXS206A x 9904131A 3 2,315 27 26,315 22 22,685 2 2,685 0,416

Xan-7,815 , * Associacdo significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 10B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 16
combinacdes entre linhagens restauradoras e entre macho-estéreis, baseado na hipdtese de associagdo negativa de
viruléncia, por meio do teste estatistico qui-quadrado (X?*). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Goiania
Combinagdes de linhagens FO FE FO FE FO FE V1A2 FO FE X2 tab.
V1V2 V1V2 Al1A2 Al1A2 V1A2 AlV2  AlV2

BRO12R x CMSXS180R 46 46,000 0 0,000 1 1,000 0 0,000 0,000
BRO12R x CMSXS182R 44 44,000 0 0,000 3 3,000 0 0,000 0,000
BRO12R x 9910032R 45 45,000 0 0,000 0 0,000 2 2,000 0,000
CMSXS180R x CMSXS182R 44 43,064 1 0,064 2 2,936 0 0,936 14,986
CMSXSI180R x 9910032R 45 44,043 1 0,043 1 1,957 0 0,957 22,989
CMSXS182R x 9910032R 44 43,085 1 0,085 1 0,043 1 0,085 24,577
ATF8A x ATF14A 26 18,468 14 6,468 2 9,532 5 12,532 22,321
ATF8A x ATF54A 27 25,021 4 2,021 1 2,979 15 16,979 3,639
ATF8A x CMSXS206A 28 25,021 5 2,021 0 2,979 14 16,979 8,246
ATF8A x 9904131A 14 9,532 17 12,532 14 18,468 2 6,468 7,855
ATF14A x ATF54A 29 27,102 3 1,702 2 3,298 13 14,298 1,679
ATF14A x CMSXS20A 27 25,723 4 2,723 4 5,277 12 13,277 1,093
ATF14A x 9904131A 15 10,213 15 10,213 15 19,149 1 5,447 9,017
ATF54A x CMSXS206A 37 34,851 3 0,851 5 7,149 2 4,149 7,318
ATF54A x 9904131A 16 14,298 5 3,298 26 27,702 0 1,702 2,888
CMSXS206A x 9904131A 14 13,277 6 5,277 25 25,723 2 2,723 0,351

Xu-7,815, * Associagdo significativamente positiva (P< 0,05)



TABELA 11B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 16
combinacdes entre linhagens restauradoras e entre macho-estéreis, baseado na hipdtese de associagdo negativa de
viruléncia, por meio do teste estatistico qui-quadrado (X?*). UFLA. Lavras-MG, 2006.

(44!

Palmeira de Goias

Combinagdes de linhagens FO FE FO FE FO FE V1A2 FO FE X2 tab.
ViV2  VIV2  AlA2 AlA2  VI1A2 AlV2  AlV2

BRO12R x CMSXS180R 17 16,105 1 0,105 1 1,895 0 0,895 8,972
BRO12R x CMSXS182R 17 16,105 1 0,105 1 1,895 0 0,895 8,972
BROI12R x 9910032R 18 17,053 1 0,053 0 0,947 0 0,947 19,000
CMSXS180R x CMSXS182R 17 16,105 1 0,105 0 0,895 1 1,895 8,972
CMSXSI180R x 9910032R 17 16,105 1 0,105 0 0,895 1 1,895 8,972
CMSXS182R x 9910032R 18 17,053 1 0,053 0 0,947 0 0,947 19,000
ATF8A x ATF14A 3 1,842 10 8,842 2 3,158 4 5,158 1,564
ATF8A x ATF54A 5 3,684 5 3,684 0 1,316 9 10,316 2,423
ATF8A x CMSXS206A 1 0,263 11 8,084 4 3,947 0 0,579 3,260
ATF8A x 9904131A 2 0,789 13 11,789 3 4,211 1 2,211 2,991
ATF14A x ATF54A 7 5,158 5 3,158 0 1,842 7 8,842 3,958
ATF14A x CMSXS20A 0 0,368 11 11,368 7 6,632 1 0,632 0,616
ATF14A x 9904131A 2 1,105 11 10,105 5 5,895 1 1,895 1,362
ATF54A x CMSXS206A 1 0,737 5 4,737 13 13,263 0 0,263 0,377
ATF54A x 9904131A 3 2,211 5 4,211 11 11,789 0 0,789 1,272
CMSXS206A x 9904131A 0 0,158 15 15,158 1 0,842 3 2,842 0,198

Xan-7,815 , * Associacdo significativamente positiva (P< 0,05)
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TABELA 12B: Numero observado (FO) e esperado (FE) de isolados de C. sublineolum com viruléncia a 16
combinacdes entre linhagens restauradoras e entre macho-estéreis, baseado na hipdtese de associagdo negativa de
viruléncia, por meio do teste estatistico qui-quadrado (X?*). UFLA. Lavras-MG, 2006.

Jardinopolis

Combinagdes de linhagens FO FE FO FE FO FE FO FE X2 tab.
VIV2  VIV2  AlA2 Al1A2  VIA2 VIA2  Al1V2 A1V2

BRO12R x CMSXS180R 15 13,913 5 3,913 0 1,087 49 50,087 1,497
BRO12R x CMSXS182R 14 13,043 8 7,043 1 1,957 46 46,957 0,687
BRO12R x 9910032R 15 13,696 6 4,696 0 1,304 48 49,304 1,825
CMSXSI180R x CMSXS182R 58 56,580 2 0,580 6 7,420 3 4,420 4,244
CMSXSI180R x 9910032R 61 58,435 3 0,435 3 5,565 2 4,565 17,871
CMSXSI182R x 9910032R 59 55,696 4 0,696 2 5,304 4 7,304 19,445
ATF8A x ATF14A 16 8,000 38 30,000 7 15,000 8 16,000 18,400
ATF8A x ATF54A 22 19,667 9 6,667 1 3,333 37 39,333 2,865
ATF8A x CMSXS206A 21 17,667 14 10,667 2 5,333 32 35,333 4,068
ATF8A x 9904131A 21 15,000 19 13,087 2 7,000 24 28,043 9,226
ATF14A x ATF54AA 21 21,435 10 10,435 8 7,565 30 29,565 0,058
ATF14A x CMSXS20A 48 45,319 5 2,319 11 13,681 5 7,681 4,720
ATF14A x 9904131A 21 16,333 18 13,333 2 6,667 28 32,667 6,900
ATF54A x CMSXS206A 49 45,391 6 2,391 9 12,609 5 8,609 8,278
ATF54A x 9904131A 42 41,043 4 3,043 17 17,957 6 6,957 0,505
CMSXS206A x 9904131A 40 35,420 10 5,420 12 16,580 7 11,580 7,538

Xan-7,815 , * Associacdo significativamente positiva (P< 0,05)
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ANEXO C

TABELA 1C: Analise de variancia da area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD), em 3 pontos de
avaliag@o da antracnose do sorgo, em Sete Lagoas, MG, 2005. .......cccccvevieerieerieereenierienre e ereeseeeeens 124

TABELA 1C: Analise de variancia da area abaixo da curva de progresso da doenga (AACPD), em 3 pontos de avaliacdo
da antracnose do sorgo, em Sete Lagoas, MG, 2005. UFLA. Lavras-MG, 2006.

F.V. G.L S.Q. Q.M. F

Blocos 2 58630,032 29315,016 0,928 ns
Ponto 1 Tratamentos 29 9350190,567 322420,364 10,203%**

Residuo 58 1832900,699 31601,736

Total 89 11241721,298

Blocos 2 203578,645 101789,322 7,426 **
Ponto 2 Tratamentos 29 8480662,581 292436,640 21,335 **

Residuo 58 794984,104 13706,622

Total 89 9479225,329

Blocos 2 131722,739 65861,3695 4,776 *
Ponto 3 Tratamentos 29 8875102,909 306038,031 22,194 **

Residuo 58 799790,424 13789,490

Total 89 9806616,072

** significativo a 1% de probabilidade; * significativo al de 5% de probabilidade; ns = ndo significativo.
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