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RESUMO

Os objetivos neste trabalho foram: estimar corfelage identificar
marcadores SSR ligados a QTLs nos caracteres nad€<® gréos (MCG) e
comprimentos de vagem (CVA) e folha (CFO), e idaxati marcadores SSR
ligados a QTLs associados a resisténcia ao mofocbraeem populacéo
segregante proveniente do cruzamento entre avareki de feijjdo comum
Jalo e Small White, nas condi¢cdes do Sul do EstldMinas Gerais. Os
genitores foram cruzados e posteriormente foi algidyeracdo ;eom 190
plantas. Das plantas, Foram obtidas progénies,f e k.4 que foram
utilizadas para as avaliagfes fenotipicas. Foaatro DNA de 190 plantas
F, e dos genitores, para a genotipagem pamersSSRs polimorficos entre
0s genitores. Na avaliacdo fenotipica psi@aw test,CFO, MCG e CVA,
foram utilizadas 190 progénies.d< seis linhagens, em delineamento de
latice triplo, 14 x 14. Para a fenotipagem pelodéacbxalico, foram
realizados nove experimentos, sendo avaliadas og€Epies k4, 0s dois
genitores, e como tratamentos comuns as linhagansel Corujinha. O
delineamento experimental foi inteiramente casadbzcom trés repeticoes.
As médias ajustadas das avaliacdes referentesagageks; e B4 foram
utilizadas para identificacdo de QTLs pela andlik®/ing away from the
markercom andliséayesianaOs valores das frequéncias genotipicas foram
submetidos ao testg2 para verificar se houve segregacdo distorcida em
relacdo a esperada. Foram detectadas diferencagiogsnsignificativas
(P<0,05) entre as progénies para todos os caractavaliados. As
estimativas de herdabilidade foram 52% e 82,35% pesisténcia ao mofo
branco pelastraw teste 4cido oxalico respectivamente, e 58,89%, 79,89%
50,37% para os caracteres CFO, MCG e CVA respectute. As
correlagdes genéticas e fenotipicas foram sigtifes e variaram de 0,44 a
0,74, o que indica que os caracteres CFO, MCG e fas5uem associagao.
Em relacdo a avaliacdo genotipica, somente quatierz® locos segregaram
como o esperado. Para o carater resisténcia ao bnafico, os marcadores
GATS91, BM197 e X60000 se destacam com alta hdidatte e com
efeitos na reducéo da doenca mtaw testsendo assim promissores para a
SAM. Os marcadores BM183, BM189 e SSR-IAC143 esis®nciados a
QTLs identificados pelo acido oxalico, contribuinclim os maiores efeitos
em aumentar a resisténcia ao mofo branco e conaddetierdabilidade.
Considerando-se as metodologias de avaliacdo pelo @xalico estraw
testsimultaneamente, o marcador que mais se destacouPVBR189. Em
relacdo aos caracteres morfo-agronémicos, pargaselassistida de cada
carater, individualmente, os marcadores consideratiis promissores sao
0 BMD17, para o carater CFO, o marcador BM143 pacarater MCG e
para o carater CVA, os marcadores X57211 e PVBRPEBa selecdo
indireta dos trés caracteres simultaneamente, osadares mais indicados
sdo X57211 e BM197.



Palavras chaveSclerotinia sclerotiorumPhaseolus vulgaridviarcadores
moleculares. Caracteres agronémicos.



ABSTRACT

The objectives of this study were: identifying S®Rrkers linked to
QTLs of the weight of 100 grains (WG), of the léat) and pod length
(PL) and of the resistance to white mold, in a owm bean segregating
population, under the conditions of the South ofnd& Gerais State;
estimating the correlation between those traite parents Jalo and Small
White were crossed and subsequently obtained tlgeferation with 190
plants and each one generated ongeaRd one k4 progeny. DNA from 190
F, plants and parents was extracted, for the genaojypiith polymorphic
SSRs primers in the parents. There were used 130pfogenies for
phenotypic evaluations and analysis: resistanaghite mold by straw test,
leaf and pod length and weight of 100 grains. Iswaed the triple lattice
design, 14 x 14. For phenotyping by oxalic acichenexperiments were set
up, and evaluated 177.k the parents, and using the Jalo and Corujinha
lines as common treatments. The experiments werapsen a completely
randomized design with three replicates. The aegusheans from the
evaluations regarding the-fand k., generation were used to identify the
QTLs using theMoving away from the markavith Bayesiananalysis. The
genotypic frequencies of the markers were submiteithey2 test in order
to verify the occurrence of a distorted segregaitiorelation to the expected.
Significant genetic differences among the progemiese detected for all
traits (P<0,05). Heritability estimates were 529 8R,35% for resistance to
white mold by straw test and oxalic acid, respetyivand 58,89%, 79,39%
and 50,37% for LL, GW and PL, respectively. Onlyrteen out of 70 loci
segregated as expected. The GATS91, BM197 and X666t kers stood
out with high heritability and with effects on dése reduction by straw test
thus promising for SAM. The BM183, BM189 and SSRCIM3 markers
are associated with QTLs identified by oxalic acidntributing to increased
resistance to white mold with high heritability. i&idering simultaneously,
oxalic acid and straw test, the marker that stoatl for SAM is the
PVBR189. For assisting selection of each morphagkdgtrait, the most
promising markers are the BMD17 for the LL, the BM1marker for WG
and for the PL, the X57211 and PVBR118 markers. ifost promising
markers that may be used for indirect selection tled three traits
simultaneously are X57211 and BM197. Among the molgygical traits
higher genetic correlation was observed betweeamL WG, and common
QTLs may explain this association.

Keywords:Sclerotinia sclerotiorumPhaseolus vulgarigViolecular markers.
agronomic characteristics.
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PRIMEIRA PARTE

1 INTRODUGCAO GERAL

O feijao Phaseolus vulgaris.) € a principal fonte de proteina de
origem vegetal incluida na dieta do brasileiro. &dma de produtividade do
feijoeiro tem sido baixa e um dos principais fasogee contribuem para isso
€ a ocorréncia de doencas. Entre as principais cdeenque afetam o
feijoeiro, destaca-se o mofo branco, causado pelugd Sclerotinia
sclerotiorum Surtos epidémicos de mofo branco em feijao pockumsar em
média perdas de 30%. No entanto, sob condi¢cOesatals favoraveis estas
perdas podem chegar a 100% em cultivares susceti@&NGH e
SCHWARTZ, 2010; SCHWARTZ et al., 1987).

O controle dessa doenca pode ser realizado petgragfo de
praticas culturais e pelo emprego de fungicidastotano tratamento da
semente como em aplicacdo na parte aérea da pNmtantanto, o uso de
cultivares geneticamente resistentes contribui p@&d@uzir o risco de
epidemias. O principal problema é que nenhuma falgeresisténcia
completa esté disponivel no germoplasma de fefBULE et al., 2011).
Tem sido reportada apenas resisténcia fisiologmacigd em feijfes de
origem Andina como a cultivar Jalo, A195 e G122 pmxemplo
(GONGALVES; SANTOS, 2010).

A resisténcia ao mofo branco esta sob controletgenéomplexo,
sendo de dificil manipulacdo e compreensdo (ANTONIOal., 2008;
CARNEIRO; SANTOS; LEITE, 2011). Esse carater é maato por varios
genes e as regides do genoma onde eles ocorremm pededentificadas por
marcadores sendo denominadas de locos controladigesaracteres
quantitativos (QTLS).

Os avancos no melhoramento para a resisténcia Bmobranco tém
sido discretos, e isso se deve principalmentexabi@rdabilidade, & grande

influéncia ambiental e a mecanismos de escapeatdaptjue confundem a
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expressdo e deteccgdo de resisténcia fisiolégicagmcabam dificultando a
avalicdo em campo (TERAN; SINGH, 2010). Portantoutéizacdo de
marcadores de DNA podem auxiliar de forma indiraidentificacdo de
genadtipos superiores (RESENDE et al., 2008) umagueznao séo afetados
pelo ambiente. Para que as informacdes forneciddgs pmarcadores
moleculares sejam Uteis no processo de selecaecéssario identificar
marcadores associados a QTLs envolvidos no contiolecarater de
interesse.

As cultivares Jalo e Small White, por serem origosde diferentes
centros de domesticacdo, contrastam em varios taspeentre eles a
resisténcia ao mofo branco, o tamanho de folhassge vagens. Em relacdo
aos caracteres morfolégicos, ha algumas hipéteses levam a uma
associacdo entre o tamanho das folhas, vagenoe. @égundo Collicchio
et al. (1997), as inflorescéncias que darédo origesngrdos, sdo provenientes
de uma modificagcdo das folhas. Assim, cultivares éahas pequenas irdo
produzir vagens e graos pequenos, e vice-versanhmto, poucos estudos
foram conduzidos para confirmar essa associagdorgnto, ndo se sabe se
essa correlacdo é devida a ligagdo ou pleiotropis estudo mais
aprofundado nesses caracteres, como a correlagécetss e a identificacdo
de QTLs comuns, elucidaria melhor o entendimentasg@ciacdo entre tais
caracteristicas e subsidiaria a utilizacdo do geddlo, fonte de resisténcia
ao mofo branco, no melhoramento de cultivares catmos tipos de gréos.

Assim, os objetivos neste trabalho foram: estimametactes e
identificar marcadores SSR ligados a QTLs dos tames massa de 100
grdos e comprimentos de vagem e folha e identifioarcadores SSR
ligados a QTLs associados a resisténcia ao mofocbraeem populacéo
segregante proveniente do cruzamento entre asvareki Jalo e Small

White, nas condi¢Bes do Sul do Estado de Minasi§&era
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 A cultura do feijao no Brasil

O feijoeiro comum RB. vulgaris L.) é encontrado em todos os
continentes, desde o nivel do mar até altitudesS@® m (DIDONET,
2005). Esta espécie pertencente a familia das legsas, é a mais cultivada
entre as demais espécies do gérignaseolus contribuindo com cerca de
95% da producdo mundial deste género, sendo aldtivaem
aproximadamente 100 paises (AIDAR et al., 2002).

No Brasil o feijoeiro é cultivado em todas as regid@o territorio
nacional, submetido as mais variadas condi¢cdeoddaaticas e cultivado
por grande parcela de pequenos produtores, masémaminde ser
encontrado em cultivos com alto nivel de tecnologBARBOSA;
GONZAGA, 2012). E uma leguminosa de grande impaitina economia
brasileira, pois a populacdo tem como parte de cslimra, consumi-la
diariamente em suas refei¢des, visto que é um afongco em proteinas,
energia e minerais.

Em termos mundiais, o feijdo apresenta importareenercial
relativamente baixa, pois 0 consumo € muito pequenaté mesmo
inexistente em alguns paises mais desenvolvisiegundo as estatisticas da
Food and Agriculture Organization of United Natigr&.O, 2013), de 2001
a 2011 a producdo mundial manteve-se em torno #eal83,2 milhdes de
toneladas. Sendo que o Brasil ocupa a terceirggmsio ranking mundial,
atras da Myanmar e india.

Segundo dados da Companhia Nacional de Abaste@ment
CONAB (2014), considerando as trés safras, estamgpara a safra
2013/2014 que a area total de feijdo possa chedarl%6 milhGes de
hectares e a producdo a 3,31 milhGes de toneladastimativa para a
produtividade média € de 1.049 kg/ha.



13

Conforme Aidar (2012), a preferéncia do consumidér
regionalizada e diferenciada principalmente quantcor, o tamanho e o
brilho do grao. O feijao de tegumento preto é majpular no Rio Grande do
Sul, Santa Catarina, sul e leste do Parana, Riadeiro, sudeste de Minas
Gerais e sul do Espirito Santo. No restante do, gate tipo de grdo tem
pouco valor comercial ou aceitacdo. Os feijdes @@gytipo carioca sédo
aceitos em praticamente todo o Brasil, sendo qdé &8 area cultivada é
semeada com este tipo de grdo. Outros tipos caaigreimbora de menor
expressao nacional, tem preferéncias bem regiaké; como por exemplo
o feijdo vermelho na Zona da Mata de Minas Gerais é&ij6es do grupo
manteigdo (Jalo, Branco), também encontrados msraercados.

O consumo per capita em 2010 situou-se na ordeni7dég
(BARBOSA; GONZAGA, 2012). Além de seus benefici@sga saude, o
feijdo desempenha um papel importante na sustédtad® ambiental
através da fixacao biologica de nitrogénio e deddsua capacidade de ser
consorciado com outras culturas (BLISS, 1993; VAN@ED1).

2.2 Mofo branco &clerotinia sclerotiorum (Lib.) de Bary)

O mofo branco, causado p6&r: sclerotiorum(Lib.) de Bary, esta
entre as mais devastadoras doencas flngicas d&o,fedmplamente
distribuida na América do Sul e do Norte, incluino® Estados Unidos,
Canada, Argentina e Brasil. O mofo branco també&nd&mico nas regides
montanhosas Umidas e frias do México e Guatem&@B{FARTZ; SINGH,
2013).

S. sclerotiorum(Lib.) de Bary é um fungo pertencente a subdivisdo
Ascomycotina, Filo Ascomycota, classe Discomycetadem Helotiales,
familia Sclerotiniaceadcste patégeno € um fungo necrotréfico que infecta,
geralmente, na juncdo do peciolo com a haste dataplde feijao,
aproximadamente 10 a 15 cm acima da linha do salde flores, pétalas e
folhas desprendidas geralmente ficam retidas (SCRWA SINGH, 2013).
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Ataca uma ampla gama de hospedeiros, que inclus o@i400 espécies,
principalmente dicotiledéneas (BOLAND; HALL, 1994).

A ocorréncia de epidemias de mofo branco é agradadao as
estruturas de resisténcia formadas por esse patdgsnesclerédiosTais
estruturas podem permanecer viaveis no solo mesofio condicbes
desfavoraveis (STEADMAN, 1983). Os esclerodios podgerminar
carpogenicamente ou por meio do crescimento dolimicgependendo das
condi¢cBes ambientais.

Na germinacéo miceliogénica, a infeccdo do tecalaldvel ocorre
a partir da producdo de micélio hialino e septagie penetra através da
cuticula da planta utilizando enzimas, mecanismo$fodta via apressorios
ou através dos estdbmatos (LUMSDEN, 1979;), sendis mmamum a
penetracdo através da cuticula (TARIQ; JEFFRIES6)L9

A germinacdo carpogénica ocorre devido a exposicis
esclerodios a periodos prolongados de umidadeldolgeste caso, ocorre a
producdo do apotécio onde ascos e ascosporos adigzjgos. A infeccdo
direta pela germinagdo de ascésporos em tecidakgsis intactos ndo é
comum no feijdo, no entanto, a infec¢éo inicialroeauando ascosporos
germinam em pétalas de flores senescentes, petmiiformacao de hifas
de infeccdo e colonizagédo de folhas, caules e vageHVISDEN, 1976).
Depois da colonizacdo dos tecidos senescentesngp finvade tecidos
verdes vivos em contato com as flores e espalhaim @atras partes da
planta (HARIKRISHMAN; DEL RIO, 2006).

O solo ndo cultivado apresenta caracteristicas esspas
evidenciadas pelo retardamento do aparecimentstigee e formacao mais
lenta dos apotécios, em relacdo ao solo cultived@STA; COSTA, 2006).

Os sintomas tipicos aparecem como lesdes enchareathastes e
vagens que se expandem rapidamente sob condic@esidade, resultando
em uma massa aguada coberta pelo crescimento dlxgiccor branca,
presenca de esclerédios no tecido infectado e naartplanta. Os tecidos

infectados apresentam cor branca, devido ao branmpro por acido



15

oxalico produzido pelo fungo (KOLKMAN; KELLY, 2005CHWARTZ et
al., 1989).

Surtos epidémicos de mofo branco em feijdo podeusaraem
média perdas de 30% (SCHWARTZ et al., 1987). Narmnt sob condicdes
climaticas favoraveis estas perdas podem chega®0&olem cultivares
suscetiveis (SINGH; SCHWARTZ, 2010).

Em lavouras irrigadas por pivé central, deve-seimiim 0 nimero
de irrigacbes durante a floracdo, que é a fase alerrmsuscetibilidade da
planta & infec¢do. E conveniente escolher menamesidades de semeadura
(VIEIRA; PAULA JUNIOR; TEIXEIRA, 2010) e espacam@stmaiores, de
modo a permitir uma adequada aeracdo das pladiiasreuir as chances de
contato de plantas doentes com plantas adjacdfgsas praticas culturais
reduzem a severidade da doenga, no entanto, poalemibair para menor
rendimento quando a doenca ndo estiver presentealen nivel de
agressividade (SOULE et al., 2011). Aliado a essaslidas, o uso de
cultivares geneticamente resistentes € o melhaodogbara reduzir o risco
de epidemias.

A resisténcia ao mofo branco possui heranga coramexfeijoeiro,
com controle genético do tipo poligénico e herddaile de magnitude baixa
a moderada (CARNEIRO; SANTOS; LEITE, 2010; FULLERa&, 1984;
SOULE et al., 2011).

Linhagens de feijoeiro com resisténcia completa rfacam
identificadas, mas niveis moderados de resistéaianofo branco foram
identificados em diversos gendtipos de feijdo (KMAN e KELLY, 2002;
MAXWELL et al., 2007; MIKLAS; GRAFTON, 1992; MIKLASet al.,
2006; MKWAILA et al., 2011).

Ha dois mecanismos envolvidos na resisténcia doefe a este
patégeno: a resisténcia fisioldgica e 0s mecanistaascape. Os mecanismos
de escape tém sido estudados como complementaesssi@ncia fisioldgica
uma vez que evitam ou reduzem a doenca no campoedo da limitacdo do

inéculo inicial e da subsequente infec¢cdo do modmdo. Dentre os caracteres
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by

relacionados a resisténcia ao mofo branco, o pem¢o da planta e a
porosidade do dossel tém sido relatados em algatmliios (ENDER,;
KELLY, 2005; KOLKMAN; KELLY, 2002; MIKLAS et al., 213; SOULE et
al., 2011). Esses autores também estudaram dias flmescimento e
maturidade, que também sdo caracteres importahtagjuitetura da planta
tem grande influéncia devido as condi¢cbes micr@tliras dentro do dossel da
planta que pode limitar o estabelecimento e dedamento de fungos.
Genotipos mais eretos tém maior capacidade deasdapnfeccao inicial e a
porosidade da copa tende a minimizar o desenvaiovda doenca. Contudo,
apesar de tais caracteres influenciarem na redst& mofo branco, nao
levam a resisténcia fisiolégica e sdo consideramnas mecanismos de
escape, sendo que cultivares resistentes e sesE@iddem possuir porte ereto
ou prostrado.

No estudo realizado por Miklas et al. (2013), foalssado o papel
de caracteres relacionados a arquitetura da plantaontribuicdo para a
resisténcia ao mofo branco. Porosidade e alturaaodsel e acamamento
foram altamente correlacionados com a severidadmeaca em ensaios de
campo de 2000 a 2011, no entanto, sob alta predsddoenca essas
caracteristicas ndo foram eficazes na reducéoidess e infecgdo do mofo
branco. Por esta razdo, o mais indicado € combaudtivares que
apresentem além de caracteres que auxiliem no eesaaploenca, a

resisténcia fisiologica, que contribuira para rédog niveis de infeccéo.

2.2.1 Avaliacdo para resisténcia ao mofo branco geimétodo dostraw
test

Para identificacdo da resisténcia fisiolégica adfomoranco em
feijoeiro, jA existem algumas metodologias de a¢alb por meio da
inoculacdo artificial do patégeno (TOLEDO-SOUZA; STA, 2003). Na
maioria desses testes, utiliza-se o micélio nadiag@®s, o que acaba

influenciando os resultados devido a variabilidades isolados e
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sensibilidade do patdgeno a altas temperaturasnd@use escolhe utilizar

micélio, € de grande importancia avaliar se hdagdon na agressividade do
isolado, ap6s sucessivas repicagens, para asseguaarorreta avaliacdo do
nivel de resisténcia dos gendtipos. Assim, probdemelacionados a

avaliacdo e ao melhoramento para resisténcia &deg@odem ser, em parte,
devidos a desconsideracdo da variabilidade na sigidede do patdégeno

(SOUZA, 2009).

Entre os métodos que utilizam micélio nas avaliagdestaca-se o
straw test Este método é eficiente para auxiliar na ideraiféo,
caracterizacdo e selecdo de gendtipos resistentesofp branco, sendo o
mais utilizado em programas de melhoramento (SINGERAN, 2008).
Possui como vantagem, o fato de ser um método eétiutvo, o que
permite o avango de programas de melhoramento pacbtencdo de
progénies resistentes.

Este método foi descrito por Petzoldt e DicksorB@)9As plantas
sdo inoculadas trés a cinco semanas ap0s a seme&luindculo do
patégeno é crescido em meio de batata-dextrose(Bgek) adicionado de
cloranfenicol, na propor¢cdo de 1 gota do antibidlib0 mL de meio, a
temperatura de 20+3 °C, permitindo um crescimentftorme. Para se obter
ativo crescimento, € necessario multiplicar o fundwas vezes e a
inoculacdo deve ser realizada trés dias apds andagepicagem. Nessa
fase, a cultura apresenta-se com aspecto cotoRoateiras tipo Eppendorf
sdo usadas para cortar e retirar o disco de agatada, de modo que o
micélio fique em contato com o apice cortado ddehda planta. Seis a oito
dias ap6s a inoculacéo sdo realizadas as avalided@esordo com a seguinte
chave descritiva de notas: 1 — plantas sem infeaQamaule ou ramo ao lado
do agar; 2 - invasao do primeiro internédio mengr 8,5 cm; 3 - invasao do
primeiro internédio maior que 2,5 cm sem atingprimeiro no; 4 —infeccao
no caule ou ramo atinge o primeiro n6 sem ultrapass- infeccéo
ultrapassa o primeiro n6 e invade o segundo intkon@enor que 2,5 cm; 6

- invasdo do segundo internddio maior que 2,5 amatingir o segundo no;
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7 — infeccdo no caule atinge o segundo no sempaksd-lo; 8 - infecgdo
ultrapassa o segundo noé e invade o terceiro ind@mbenor que 2,5 cm; 9 —
invasdo do terceiro internddio maior que 2,5 cnahel a planta a morte
(TERAN et al., 2006).

De acordo com Milkas et al. (2001), a resisténdsolbgica
detectada pelstraw testé um dos componentes da resisténcia no campo.
Assim, a resisténcia fisiolégica e mecanismos deapms das plantas
contribuem para resisténcia no campo. Combinastéssiia fisiolégica com
mecanismos de escape da planta € uma estratégamaate melhoramento
da cultura, visando minimizar as perdas na produgésadas pelo mofo
branco.

Em relag&o aos procedimentos experimentais em ¢grefimmenos
oito plantas por parcela e trés repeticbes sadderaslas eficientes para a
discriminacdo de gendtipos utilizando straw test(CARNEIRO et al.,
2011).

2.2.2 Avaliacdo para resisténcia ao mofo branco memétodo do &cido

oxalico

O envolvimento do acido oxalico na patogenicidade alguns
fungos necrotréficos jA € bem conhecido (DUTTON;ARN5, 1996). No
entanto, apesar de sua estrutura simples e ineragiimicas limitadas, o
acido oxalico desempenha funcées complexas e divatas no processo
de infeccdo, por isso € considerado um fator degpaicidade primario.
Godoy et al. (1990) demonstraram que mutantesSdesclerotiorum
deficientes na producdo de acido oxalico eram réiogénicos. Pesquisas
recentes indicam que o acido oxalico € um fatorviteléncia e que
diferentes isolados d&. sclerotiorunproduzem diferentes niveis de oxalatos
(ROLLINS; DICKMAN, 2001). As provas para esse r@aamento sao
baseadas na recuperacdo de concentragdes milimderécido oxalico em
tecidos infectados (GODOY et al., 1990; MARCIANO;I DENNA,
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MAGRO, 1983), derivados da inje¢do manual de &ciddico ou de cultura
filtrada contendo oxalato, em plantas (NOYES; HANZI) 1981).

A hipétese de Bateman e Beer (1965) é de que @ awidlico
exerce um efeito toxico direto através da acidiffica do ambiente no
interior da lamela média, sequestrando o calciofeorana de cristais
insollveis de oxalato e atuando na degradacdo dedepecelular e na
maxima atividade de enzimas que comprometem aridéetp da parede. O
acido oxalico foi relatado também como agente ndhone direta da
atividade de endopoligalacturonases em valores lde nuito baixos
(FAVARON et al., 2004; HEGEDUS; RIMMER, 2005).

O acido oxalico também foi indicado como supreskorexploséo
oxidativa, desativando um dos mecanismos mais itap@s de resisténcia
das plantas, por meio da liberacdo de oxigénioréxme de hidrogénio
(CESSNA et al.,, 2000). A explosdo oxidativa é nsé&ea para varias
respostas de defesa pos-induzidas.

Ha uma grande dificuldade em se selecionar indoddu
exclusivamente para resisténcia fisiologica a pdsi selecdo realizada no
campo, uma vez que a resisténcia fisiologica éahtstconfusa. J& foram
propostas véarias metodologias para avaliacdo dgfisede resisténcia do
feijoeiro ao mofo branco. Uma delas consiste ndiapy&o da doenca por
intermédio de um método indireto, em que os geostipdo avaliados
considerando-se a reacdo ao acido oxalico. Estedmdbi desenvolvido
gracas as evidéncias de g8e sclerotiorumutiliza o acido oxalico para
invadir o feijoeiro, 0 que levou ao desenvolvimemt® um método de
avaliacdo indireto da resisténcia baseado na reded@lanta, quando
colocada em solucdo de acido oxdlico, sem raiz, aovantagem de nao
sofrer interferéncia de outros mecanismos (KOLKMARELLY, 2000).
Algumas vantagens em se utilizar este teste s&atiias pelos autores: a)
determinacdo da resisténcia fisiolégica em experioe em casa de
vegetacdo; b) germoplasmas fotossensiveis nao aaldsptpodem ser

testados para a resisténcia fisiolégica, ja quaaagas sdo testadas ainda na
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fase de plantula (segundo trifélio emergido) e, tgdo, ndo sé&o
influenciadas por caracteres reprodutivos (floresaito); c) um grande
namero de linhas pode ser avaliado em um periddtiviaamente curto; d) a
imersdo das mudas cortadas em uma solucdo comumatio reduz a
variabilidade que pode ser observada quando se misélio de S.
sclerotiorum €) a variabilidade inerente ao uso de um Uniolaé® para o
teste é reduzida.

Plantulas de feijao cortadas na base do caule,cenca de 20 dias
de idade (emergéncia da segunda folha trifolioladad imersas em uma
solucdo de oxalato 20 mM, pH 4,0. Cerca de 20 hdep®is, as plantulas
sdo avaliadas para sintomas de murcha de acordaimenthave descritiva
proposta por Kolkman e Kelly (2000): 1: auséncidaleas murchas; 2: uma
folha trifoliolada ou duas unifolioladas murcha;ddias folhas murchas; 4:
mais de duas folhas murchas; 5: folhas e pecioloshos e 6: planta
completamente murcha.

Temperaturas extremas podem limitar a capacidadeldeionar de
forma eficaz, usando o fungo. No teste de oxatatotemperaturas de até 40
°C, houve correlacdo entre os resultados em casagitacdo e campo. A
resposta diferencial de genoétipos de feijdo exgostouma solucdo de
oxalato tem, portanto, correlacdo significativa cam correspondente
classificacdo da reacao das plantas ao mofo bemomampo (KOLKMAN;
KELLY, 2000):

Souza (2009) realizou um trabalho visando idemtifipraticas
experimentais adequadas quando se usa solucdoidie @@lico como
método para discriminar genétipos com resisténsi@dgica do feijoeiro ao
mofo branco. Esta autora detectou que o tamanhmw@a parcela é de oito
plantas e o numero ideal de repeti¢des € de, pehosn quatro.

Trabalhando com ambas as metodologiasay teste &cido
oxdlico), Carvalho et al. (2013), concluiram queeslevem ser empregadas
conjuntamente, pois podem selecionar progéniesagands de diferentes

mecanismos de resisténcia ao mofo branco, uma wez seu trabalho,
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estes métodos foram eficientes em discriminar osdtgeos, fornecendo
resultados distintos. Portanto, podem ser seled@mnamecanismos

complementares de resisténcia.

2.3 Caracteres morfo-agronémicos em feijoeiro

A domesticacao do feijao ocorreu independentenmamtedois locais
distintos, Meso-América (sementes pequenas) e Afsdgsentes grandes),
sendo o tamanho das sementes a principal cardctedsie dividiu os dois
grupos distintos de germoplasmas (HANNAH et alQ@McCLEAN et al.,
1993; VIEIRA et al., 2005). O conjunto andino é auerizado,
principalmente, por feijdes de graos grandes eofmse T, C, H e A,
enquanto que oS mesoamericanos possuem sementenae@ faseolina S
(GEPTS; DEBOUCK, 1991).

Nas cultivares mais comuns, a semente tem fornmargeuja parte
cobncava corresponde ao hilo. A parte interna é titoita de embrido
formado pela plumula, duas folhas primarias, higitédois cotilédones e
radicula. Podem ter formas arredondada, eliptcaiorme ou oblonga, e os
tamanhos variam de muito pequenas (menor que Dgékfhentes) a
grandes (maior que 40g/100 sementes). As cardidasisexternas da
semente sdo utilizadas para diferenciar e claasifioltivares de feijao em
alguns grupos ou tipos distintos, com base na caro etamanho das
sementes. Os feijdes de grupos especiais recelmamneme por terem o
peso relativo a 100 sementes superior a 30 gramas.Brasil, o
melhoramento genético dos feijdes especiais (Btdinha, Vermelho,
Rajado, Brancos, Pintados, Canérios, entre outaosja é considerado
pequeno e recente quando comparados aos tiposcacaego preto,
principalmente no estado de S&o Paulo (GONCALVDS8}

Em algumas regibes de Minas Gerais ha consumo ssipoede
feijdes do tipo Jalo. H& também preferéncia poogdacos em detrimento

dos brilhantes, devido a associacdo do brilho com qualidade,
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principalmente maior tempo exigido para o cozimgf®AMALHO et al.,
2004). No mercado de sementes, especialmente emacelas grandes
culturas, a classificagcdo de sementes por tamandempre desejavel. O
tamanho da semente € um importante atributo nocespésual para a
comercializagdo e essencial para a regulagem de easiamas,
proporcionando semeadura mais uniforme. Nos praggada melhoramento
do feijoeiro, 0 tamanho de grdos € um dos caractigemaior importancia,
pois é um dos componentes primarios da produtieidbed graos e define a
aceitacao.

O rendimento de grdos é um carater complexo, esgaltda
expressdo e da associacao de diferentes compongméesao considerados
pelo melhorista no processo de selecdo de novagiges (AMORIM et al.,
2008), como por exemplo, o numero de sementes/vagemero de
vagens/planta, massa de 100 grdos e numero dexglmeia. Entre esses
componentes, a massa de 100 gréos é o carater ajsecomtribui para o
aumento do rendimento de grdos de feijoeiro (COIMB& al.,1999a;
COIMBRA et al.,, 1999b). Os componentes primarios pi@ducdo
geralmente sdo de baixa herdabilidade e, portadificeis de serem
selecionados, o0 que torna necessario definir &&elau associacdo dos
caracteres morfo-agronémicos sobre 0s componemiegrps e sobre a
produtividade (KRAUSE et al., 2012).

Como comentado anteriormente, o tamanho da seraenfeijoeiro
varia com a regido de domesticacdo. Cultivaresetigestes grandes sdo
predominantemente de origem andina, enquanto ardsvde sementes
pequenas sao originarias do México e América Cewntnagambém chamado
de centro Mesoamericano (SINGH et al., 1991). Assimassociacado
negativa observada entre rendimento e tamanho rdanse pode ser em
funcdo de diferencas genotipicas decorrente derastes na origem e
domesticacdo em vez de diferencas no tamanho dasntes per se
(SEXTON et al., 1997).
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Quanto as caracteristicas da vagem, esta € um éedeiacente e
sua cor € caracteristica da cultivar, podendo sdorme ou apresentar
estrias, variando de acordo com o grau de maturigéduro, maduro e
completamente seco). A coloracdo pode ser verdajeveom estrias
vermelhas ou roxas, vermelho, roxo, amarelo, amam@@m estrias
vermelhas ou roxas, até marrom.

O numero de vagens por unidade de area é detemnipalh
populacdo de plantas, pela producdo de flores lpotgpe pelo nimero de
flores que efetivamente desenvolvem vagens, oy dejgingamento floral.
Nesse Ultimo aspecto existem varios fatores guarafe vingamento floral,
entre eles: temperatura maxima e minima muito eese baixa umidade
relativa, nutricdo mineral inadequada e ataquasietos (FANCELLI, 2009;
ZILIO et al., 2011).

Coelho et al. (2010) estudando caracteristicasavaggfondmicas de
cultivares locais de feijdo comum em dois anosudvo, concluiram que
além do peso de 100 sementes, comprimento da végeoncarater que
mais contribuiu para a separacdo dos genoétiposnelbos anos de cultivo.
Os autores ainda recomendam que esses caracteess sler utilizados em
trabalhos de divergéncia genética e na identifcag@ duplicidade em
bancos germoplasma.

As folhas do feijoeiro sdo de dois tipos, simplesompostas. As
simples sdo apenas duas, também chamadas de psngue aparecem no
segundo né do caule, apresentam filotaxia opostaato cordiforme e
acuminadas. Elas caem antes do completo desenenitonda planta. Ja as
demais folhas sdo compostas ou trifolioladas erfit@seridas nos nés do
caule e nas ramificagfes (SANTOS; GAVILANES, 2006).

A cor, o tamanho e a pilosidade das folhas variaraabrdo com a
idade da planta, a cultivar, a posicao na plantas eondicdes ambientais
(KELLY; ADAMS, 1987).

H& grande relacdo do tamanho das folhas para estelporte da

planta do feijdo. Durante a avaliacdo do porte, guesual, a tendéncia é
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identificar maior proporc¢éo de plantas com folhegyenas (COLLICCHIO
et al.,1997; SILVA, 2011).

Segundo Collicchio et al. (1997), as inflorescéncgue dardo
origem aos graos, sdo provenientes de uma modificdas folhas. Assim,
cultivares com folhas pequenas irdo produzir vagemgaos pequenos, e
vice-versa. No entanto, poucos estudos foram cadalsizpara confirmar
essa associacdo. Entre eles, um trabalho condpodd®uarte e Adams
(1972) relata a correlacdo positiva entre o tamatdwgraos e das folhas.
Com relagdo ao comprimento de vagem e peso deeldénges, Aryeetey e
Laing (1973) também estimaram correlacdes genaspmnificativas e de
boa magnitude (0,95).

As correlagbes em geral, sdo explicadas pelo efaiitvo dos
genes, afetando dois caracteres simultaneamenf@(BLRHO et al., 2004).
Sendo assim, o conhecimento do grau de associagdie earacteres
agrondémicos € de grande importancia para os methsriprincipalmente
porque a selecdo sobre determinado carater adaptptide alterar o
comportamento do outro.

Para Falconer (1989), a correlacdo entre caradtemesluas causas
principais, uma de origem genética e outra de origebiental. As causas
genéticas sdo a pleiotropia e a ligagdo génicand@ua correlagdo genética
advém do efeito pleiotrépico dos genes, ela é pmenmta e, segundo
Falconer e Mackay (1996), esta correlacdo exprasgaantidade em que
dois caracteres sao influenciados pelos mesmossg&uwe outro lado, a
correlacéo devido a ligacdo génica € transitoxiaisendo perdida & medida
que ocorrem permutas entre os genes ligados (récagdes), ou seja, a
correlacdo sera tanto maior quanto mais préximtgeesm 0S genes nos
cromossomos (RAMALHO et al., 1993).

As relacBes existentes entre os caracteres sa@adasl em geral,
através das correlacdes fenotipicas, genotipicksambiente. A correlacéo
fenotipica é estimada diretamente de medidas feoas, resultantes,

portanto, de causas genéticas e ambientais. Sedtaldoner e Mackay
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(1996), a correlacdo fenotipica tem pouco valotigpdpodendo induzir ao
erro e por isso é necessario o estudo das coresldefotipicas, genotipicas
e de ambiente separadamente. Para o0 melhoramerdticge as correlacdes
de natureza genética sdo mais importantes, prinogmée quando o0s
caracteres envolvidos possuem heranca complexagjay governada por
varios genes, cada gene com pequeno efeito necargtande participacao
do ambiente. O ambiente torna-se uma causa delagdoe entre dois
caracteres quando estes sdo influenciados pelamasesariacdes nas
condicbes ambientais. Valores negativos desta lagée indicam que o
ambiente favorece um carater em detrimento do owetnalores positivos
indicam que os dois caracteres sdo beneficiadoprejudicados pelas
mesmas causas de variagdes ambientais (CRUZ; REGAIY4).

Como os programas de melhoramento visam obtervargs
superiores para um conjunto de caracteres, é diafuental importancia
conhecer a natureza e magnitude das correlacGesesses caracteres.

Um estudo mais aprofundado nesses caracteres, como
conhecimento da correlacdo entre eles e a ideagiiic de QTLs comuns,

elucidaria melhor o entendimento da associagée &l caracteristicas.

2.4 Marcadores moleculares no melhoramento de plaas

Varias técnicas que permitem revelar variabilidade DNA estdo
disponiveis. Fragmentos de DNA que diferenciam daisnais individuos e
sdo herdados geneticamente sdo conhecidos comaduegs moleculares,
0s quais sdo ferramentas Uteis para detectar fasago genoma,
aumentando o poder da analise genética em plaitaalmente, existe
grande variedade de marcadores moleculares digisnpara diferentes
espécies. Neste contexto, a tecnologia dos mamsadde DNA pode
contribuir significativamente para o conhecimenésibo da cultura e do
caréater estudado, bem como para a geracédo e ovdesernto de produtos
melhorados (BOREM; CAIXETA, 2009).
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O melhoramento genético, ao selecionar variedadés pnodutivas,
possibilita aumentar o rendimento agricola e anedazir o uso de insumos.
No entanto, alguns caracteres agronémicos, espexiteé 0s de heranca
quantitativa, apresentam dificuldades na selecdmtifeica. A biologia
molecular disponibiliza ferramentas que podem riedegsas dificuldades.
Atualmente as biotecnologias moleculares estdo oserapidamente
absorvidas pelos programas de melhoramento.

Marcadores moleculares revelam polimorfismos de Dhidtre
individuos geneticamente relacionados. Um loco oulde que apresenta
segregacdo mendeliana é considerado um marcadétiagerPor isso, 0s
marcadores de DNA se prestam para estudos de ggerti populacdes,
mapeamento e analises de similaridade e distaedétiga. Os marcadores
moleculares incitaram o desenvolvimento de tecnatogue podem revelar
variabilidades em nivel genémico de uma forma @pdnples e eficaz.

Mapas genéticos obtidos a partir de marcadores culales
possibilitam a cobertura e analise completa do @en@ decomposicdo de
caracteristicas genéticas complexas nos seus cemgsnmendelianos, a
localizacdo das regides gendmicas que controlaatteses de importancia,
a quantificacdo do efeito destas regides na cafstita estudada e a
canalizacdo de toda essa informacédo para o uselmramento de plantas
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).

Na década de 1990 a 2000, os marcadores de midizagdto foram
0 Random Amplified PolymorphibNA (RAPD), o Restriction Fragment
Length Polymorphism (RFLP), o Amplified Fragment Length
Polymorphisms(AFLP) e os microssatélites dbimple Sequence Repeat
(SSRs) (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). A partir gmo 2000 até o
presente, o SSR e o AFLP continuam sendo muitizadibs, acrescido do
single nucleotide polymorphismgSNP), Sequence-Related Amplified
(SRAP), Expressed Sequence Taf)sST), Diversity Array Technology
(DArT) e a técnic&enotyping by sequenciiGBS).
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O genoma dos eucariotos contém sequéncias repstiive podem
ser utilizadas como marcadores de DNA. As sequérgiiaples repetidas
(SSR), ou microssatélites, sdo um dos marcadores paimorficos
encontrados hoje nos genomas de animais e plavitasadores SSR séo
caracterizados por uma sequéncia de 1 a 6 nu@estite comprimento, que
pode estar repetida em tandem. O polimorfismocaléicorre em um loco
SSR, devido a mudancas no numero de repeticded Skt al., 2003). Os
marcadores SSR séo Uteis para uma variedade dacdgs em genética de
plantas e melhoramento pela sua reprodutibilidadéureza multialélica,
alto grau de polimorfismo, heranca co-dominantiative abundéancia e boa
cobertura do genoma (POWELL et al., 1996).

As sequéncias das regides que flanqueiam os S®RoB&ervadas
em individuos da mesma espécie. Dessa maneiré5Rs §80 amplamente
distribuidos em todo genoma de eucariotos e podenarsplificados por
oligos especificos sintetizados a partir destasidesg flanqueadoras
(PONCET et al., 2004).

A variacdo encontrada nos microssatélites podelesgda tanto ao
“escorregamento” da DNA polimerase durante a repio ou devido a
recombinagdo desigual, durante a meiose, result@mlodiferengas no
numero de cépias das sequéncias de nucleotideoSSAs polimorficos
aumentam a possibilidade de deteccdo de diferariébsas entre espécies
préximas, dentro de uma espécie, ou até mesmo antidduos numa
populacdo (YU et al.,, 1999). O polimorfismo é d&do apos a
amplificacdo do DNA via PCR e separacao dos pradoto eletroforese em
gel de poliacrilamida ou agarose (WU; TANKSLEY, 399

Os SSR sao distribuidos de maneira aleatéria enongesn de
organismos eucariotos (HEARNE et al., 1992). Tormagla conjunto as
qualidades citadas acima favorecem a utilizacdsedesnarcadores em
estudos de mapeamento. Além do seu emprego em mepEa de
genomas, 0s microssatélites sdo ideais para imantife discriminar

gendtipos e para estudos de genética de populacdes.
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Para maior eficiéncia no emprego dos marcadoregauares no
melhoramento de plantas, devem ser considerado®r@akilidade, o
esquema de selecao, a recombinacéo entre o al@ltedesse e 0 marcador
e o custo.

A identificacdo de marcadores moleculares ligadoaledos de
resisténcia a doencas vem sendo um dos principgvms dos programas
de melhoramento genético.

Marcadores moleculares ligados aos locos de rasiatgpodem
reduzir a necessidade de fenotipagem na selecioladéas resistentes,
aumentando a eficiéncia do programa de melhoramétistoricamente, o
desenvolvimento de cultivares com resisténcia lo@sea presenca de um
gene de efeito maior tem sido um dos mais impatamétodos para o
controle de doencas, embora estratégias mais nagléagam uso de genes
de efeito menor em conjunto com aqueles de efeipomvisando
estabelecer uma resisténcia genética mais dura(loufdR, 2010).

As cultivares comerciais geralmente sdo desenamvigor
transferéncia de alelos de resisténcia, oriundad®mtes exoticas e, muitas
vezes, ndo adaptadas. Se estreitamente ligadcaedos de resisténcia, 0s
marcadores moleculares podem ser usados na seksgistida por
marcadores (SAM), particularmente nas etapas isigantermediarias do
melhoramento. Nas etapas finais, as inoculacdesxposi¢cdo da planta ao
patdgeno em condi¢cdes de campo sdo imprescinddpas confirmar a
selecdo indireta feita inicialmente por meio dosraadores (ALZATE-
MARIN et al., 2005).

2.5 Mapeamento e identificacdo de QTLs

Uma das aplicacBes de maior impacto da tecnologjimarcadores
moleculares na andlise genética de espécies encmiteente, no
melhoramento de plantas tem sido o desenvolviméatmapas genéticos.

No contexto do melhoramento de plantas, os map#&giges possibilitam a
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cobertura e andlise completa de genomas, a decay@pate caracteristicas
genéticas complexas nos seus componentes mendel@rocalizacdo de
regides gendmicas que controlam caracteres de tamoia, a quantificacao
do efeito dessas regifes na caracteristica estieladaanalizacdo de toda
essa informacao para uso em programas de melha@f&xLEIRO et al.,
2003).

A construcdo de um mapa genético estimula a adoisige
informacdes importantes para o melhoramento gendéaima espécie. Tais
informacdes variam desde a associacdo de marcadoras caracteres
qualitativos e localizacdo dos mesmos nos gruposligigdo, até a
identificacdo de regides gendmicas associadas acteegs quantitativos
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).

O controle genético da variagdo quantitativa erevgtwitos locos,
0s quais possuem efeitos variados sobre a casdict@réontrolada. Mather
(1941) utilizou o termo poligenes para definir gerke pequeno efeito ou
“genes menores”, e 0 termo oligogenes para os gimegande efeito ou
“genes maiores”. Porém, independente da magnituelesel efeito,
Geldermann (1975) sugeriu o termo QTQu@antitative Trait Logi para
designar locos controladores de caracteristicastitpiivas.

Diferentes caracteristicas tém sido utilizadas oasttucdo dos
mapas genéticos. Até meados da década de 60, psmac® de mapas
genéticos, utilizavam-se marcadores morfolégicos, geral fendtipos de
facil identificacdo visual, como cor de pétalas, sdenente e morfologia
floral. Esses marcadores contribuiram significatigate para o
desenvolvimento tedrico da analise de ligacdo gémigara a construcdo das
primeiras versdes de mapas genéticos. Entretamtoazdio do seu nimero
limitado, a probabilidade de se encontrar assoegmggnificativas entre
esses marcadores e caracteres de importancia eican@ma reduzida.
Grandes mudancas neste cenario surgiram com o widgerento de
marcadores isoenzimaticos, os quais dobraram o nolehe marcadores

genéticos disponiveis. Com o advento das técnicademas de biologia
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molecular, surgiram diversos métodos de detec¢gmlit@orfismo genético
diretamente no DNA (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).

Os trabalhos de mapeamento genético do feijoeimion tiveram
inicio com o primeiro mapa de ligacdo publicado pamprecht (1961). A
partir de entdo, numerosos trabalhos de ligacde gehes marcadores tém
sido gerados. Basset (1991) publicou um mapa dediy revisado do
feijoeiro-comum, constituido de 13 grupos de ligag&luindo genes que
controlam caracteristicas morfoldgicas e de pigagd, tais como cor de
flor e semente. Alguns marcadores isoenzimaticodéan foram utilizados
para o mapeamento (VALLEJOS; CHASE, 1991). O avalagtécnicas de
biologia molecular e o desenvolvimento dos marc&lanoleculares do
DNA tém permitido a constru¢céo de mapas genéticis saturados para o
feijoeiro-comum (MIKLAS et al., 1998).

A eficiéncia na deteccdo de QTLs depende do nurder@TLs
envolvidos no controle do carater, da magnitude seée efeito, da
herdabilidade da caracteristica, das interacde® e# genes, do tipo e
tamanho da populagdo segregante utilizada nassesi@alilo tamanho do
genoma, da frequéncia de recombinacdo entre o QUBLnearcador, da
saturacdo do mapa e da eficiéncia da avaliacAotifére (BOREM;
CAIXETA, 2009).

A principal dificuldade no mapeamento de QTLs &to fde varios
fatores genéticos e ambientais afetarem a expréissfido fendtipo. Assim,
os delineamentos experimentais devem envolver aca®e@ genotipagem,
com marcadores moleculares, de um grande numerindieiduos ou
familias para permitir a precisdo necesséria aftifadmtdo do QTL
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). Outro fator que loéncia na
deteccdo de QTLs é a presenca de interacdo gen@iip@mbientes (GxE),
a qual reduz a associacdo entre os valores fermsipi genotipicos, levando
a distintos niveis de significancia do efeito doL@Em diferentes ambientes
(VIEIRA et al., 2006). O conhecimento da estabdiel@os efeitos genéticos

dos QTL nos diferentes ambientes poderia aumentprobabilidade de
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sucesso da utilizagédo das informagfes de mapeamer@dL na selecdo de
gendtipos superiores nos programas de melhoram@®BRIOS, 2010;
LIMA et al., 2006). Os QTL com efeitos variaveistrenos ambientes séo
aqueles que contribuem para o aumento da inter&&w E, sendo
responsaveis por adaptacdes especificas (MALOSET@l., 2008; YAN;
TINKER, 2005).

Para realizar o mapeamento, a primeira etapa ¢temsisescolha dos
genitores que maximizem a probabilidade de encomoiimorfismo. A
determinacdo de ligacdo génica entre um QTL e umtadar molecular
depende da existéncia de desequilibrio de ligapfe seus alelos. Quanto
maior esse desequilibrio, maior serd a ligacaacdfisios locos e maior a
capacidade de se mapear e caracterizar poligeses.dgsequilibrio € maior
em populacdes segregantes i ou de retrocruzamentos (BURR; BURR,
1991). Para isso, linhagens divergentes sao crazsutando-se populagdes
segregantes, que poderdo ser fetrocruzamentos (RCs) ou linhagens
recombinantes. Em seguida, os individuos dessalgfnu sdo avaliados
guanto aos caracteres de interesse. Utilizandaegépes b, diferentes
modelos podem ser ajustados de forma a estimar rasipaente
contribui¢cbes de efeitos aditivos e dominantes@biss.

A metodologia proposta para mapeamento de QTLsidsasena
hiptese de que se a segregacdo de um gene mapatboser usada para
detectar e estimar o efeito de um poligene ligads®e egjenes marcadores
estiverem espalhados ao longo do genoma de umai@spéra possivel
mapear e caracterizar todos os poligenes que afatam carater
(SCHUSTER; CRUZ, 2008).

Apés a obtencdo da populacdo de interesse, osidndy da
populacdo devem ser genotipados e fenotipadosn&ifmgem € uma etapa
importante, pois o sucesso do mapeamento dos gepesnde em grande
parte da eficiéncia do processo de avaliacdes ifdcas (BOREM;
CAIXETA, 2009).
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De posse das informacgbes do carater quantitativinideesse e
dados de marcadores moleculares pode-se realirepeamento. Segundo
Toledo et al. (2008), apds a obtencao desses ddels;se: 1) distribuir os
marcadores utilizados em grupos, chamados grupbgadéo; 2) ordena-los
no grupo; e 3) dentro de cada grupo estimar andist@ntre os marcadores
adjacentes ou marcadores flanqueados. Um mapasidemdo completo
quando o numero de grupos de ligacBes (GLs) obfmogual ao nimero
de cromossomos da espécie, ou quando todos os doegsagenéticos
estiverem ligados, sugerindo assim que todas #@eedo genoma estejam
representadas (LANZA et al., 2000).

Os caracteres mapeados devem distribuir-se de caamoh um
padréo de segregacao mendeliana. Este padrdo groderificado através do
teste do Qui-quadrad@?) (BEARZOTI, 2000). Esta segregacdo mendeliana
néo é observada quando os locos apresentam destiecgegregacédo (DS).

Segundo Liu (1998), os locos que apresentam dé&torge
segregacdo afetam os testes estatisticos usadasdetectar a ligacéo,
podendo gerar falsos positivos. Porém, apesarstiarcio de segregacao de
marcadores afetar a deteccdo de QTLs, ela é pmildipenas para
mapeamento de QTLs pouco informativos e com eti@tadominancia, néo
interferindo e agregando informacdes genéticas itaptes para o
mapeamento de QTLs com efeito aditivo (SHIZHON@2XU, 2008). Se
a DS esta presente, mas é ignorada em um mapeatee@fbLs, é esperada
uma perda de locos informativos, mas a perda @riiiigsiante se 0 genoma é
coberto por marcadores altamente distribuidos (EBLRA et al., 2004).

Ha diversos métodos descritos para o0 mapeamerd de. Um dos
principais € o mapeamento por intervalo. Este ntéfod desenvolvido a
partir das limitacbes do método para andlise decasarindividuais
(LANDER; BOTSTEIN, 1989). Marcadores molecularedasrados em um
mapa de ligacdo passam a ser a base pra infasgaizacdo de possiveis
QTLs. Sao considerados intervalos entre pares deahares adjacentes, e €

testada a existéncia de um possivel QTL dentratgovialo em estudo. Esse
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método permite obter estimativas mais precisasai® @ posicdo dos QTL,
além de aumentar o poder de deteccdo em relacawliBeade marcas
individuais. Nesse método, um modelo linear € uspdm associar o
fenétipo ao gendtipo do QTL e as estimativas da@matros sdo obtidas
pelo método de maxima verossimilhanca. O teste dador de

verossimilhancas, ou o LOD score, € usado pardiozria existéncia de
ligacdo entre os marcadores e o QTL (LYNCH; WALS$BI98).

O método de Mapeamento por intervalo composto (Cfisl)
proposto, independentemente, por Jansen e Stam)(&98eng (1994), os
quais levaram em conta um modelo de regressaoprajitara QTLs fora do
intervalo em questédo, com o intuito de contornattesvantagens do método
de mapeamento por intervalo. No método CIM, ogadailos QTL fora do
intervalo considerado sdo inseridos no modelo sdbrraa de cofatores,
sendo, assim eliminados do residuo, diminuindo,sidemavelmente, a
deteccdo de QTLs "fantasmas".

A técnica de Mapeamento por Intervalos Mdltiplospimposta por
(KAO; ZENG; TEASDALE, 1999), sendo baseada no modeale
Cockerham (resultados ndo publicados) para intexgiie de parametros
genéticos e no método de maxima verossimilhanca patimacéo de
parametros genéticos. Com o MIM, pode-se obter wmmeato na precisao e
no poder de deteccdo de QTL, além de permitir imasfio e andlise dos
efeitos de interacdo entre QTLs (epistasia).

Deve ser ressaltado que em situagcdes em que 0 gemom
escassamente saturado de marcadores, a constougdapd genético torna-
se imprecisa e inviavel, pois ndo se consegue s&cCdnN oS grupos de
ligacdo ou constroem-se mapas de ligacao distaraldanapa fisico. Dessa
forma, torna-se necessaério a utilizacdo de um roédedbusca de QTLs ao
longo do genoma que nédo exija a construcdo de yrma.ma

O mapeamento por mdultiplas marcas proposto por2003), ndo
utiliza mapa de ligagdo. O autor aplicou a abordadmyesiana com o

objetivo de avaliar simultaneamente os efeitos@0ks associados com 0s
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marcadores de todo o genoma, adotando um métockgressado bayesiano
shrinkage Nesta abordagem, cada marcador € assumido conpravével
QTL, fazendo com que a matriz de incidéncia (deteada pelos gendtipos
dos marcadores) seja integralmente observavel.igkipcada QTL é uma
variavel aleatéria proveniente de uma distribuigéomal com média zero e
variancia individual. Assim, cada possivel QTL égl&ado pela razédo da
sua variancia com a variancia residual e entdoles|@TLs de pequeno
efeito e baixa variancia tém seus efeitos "encobiid valores proximos de
zero; enquanto os de grande efeito tendem a apaeseriancia genética
alta e sdo menos penalizados (BALESTRE et al.,)2012

Em sequéncia, Wang et al. (2005), propuseram estendstimacao
bayesianashrinkagede Xu (2003) para mapeamento de QTLs em que as
posicdes e os efeitos dos QTLs sdo estimados sinealinente. Este método
assume que cada intervalo definido pelos marcagaj@sentes possui um
QTL. Alguns destes QTLs tém grandes efeitos, masa#ria tem efeito
zero, ou seja, nao existe QTL naquele intervalo.Vem de excluir QTLs
com efeitos zero do modelo, este método incluseSELs no modelo.

Outra técnica de mapeamento de QTL, com marcaslesmfoi
proposta por Doerge, Zeng e Weir (1997). Esta ¢écfui, posteriormente,
denominada por Wu, Ma e Casella (2007) cdvmving Away From The
Marker epermite a busca pivotal de QTL utilizando marcabviduais sem
a necessidade de grupos de ligacdo. Essa técniea qa tratada sob a
abordagem bayesiana permitindo a inclusao de rfadtiparcas e andlise de
multiplos QTLs. A andlise de multiplos QTLs é pessiquando se assume,
a priori, que cada QTL é uma variavel aleatériaveniente de uma
distribuicdo normal com média zero e variancia \vitilial, onde cada
possivel QTL é penalizado pela razdo da sua vasidrmm a variancia
residual. Assim, QTLs de pequeno efeito e baix#émaia tém seus efeitos
“encolhidos” a valores préximos a zero, pois sawapigados pela variancia
residual do modelo. Por outro lado, QTLs de graetlto tendem a

apresentar destacada variancia e sdo menos peoalizeela variancia
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residual (WANG et al., 2005). Abordagens semellsafdeam descritas por
Xu (2003), no contexto de selecdo gendmica, e postente adaptadas por
Wang et al. (2005) para mapeamento por multiplesvalos.

A abordagem Bayesiana permite grande flexibiliddglenalise em
modelos complexos e também em situacdes onde oralagparametros a
ser estimados (himero de marcadores e intervalosja que o niamero de
observacdes (XU, 2003).

O método chamado encolhimento bayesidmyésian shrinkage
tem alcancado bons resultados com modelos de grafidensdes. Neste
método uma distribuicdo a priori é atribuida pa@arametros de regressao,
representando os efeitos do QTL associados aosadmes (XU, 2003;
WANG et al., 2005). De acordo com Che e Xu (20b8)mapeamentos por
meio do &rinkage sdo mais eficientes em termos de avaliacdo dongeno
inteiro, porque sdo estatisticamente faceis dendatee também porque
proporcionam uma oportunidade melhor de avalias thdenoma.

Os trabalhos sobre mapeamento de QTLs em feijésidemam, em
sua maioria, caracteres como produtividade, tipgrdes, florescimento e
resisténcia a doencas (ANTONIO, 2011; CARNEIRO; SA&$; LEITE,
2010; PEREIRA et al., 2007).

A presenca de QTLs controlando o tamanho do grateigio foi
identificada por alguns autores. Koinange et @96} identificaram trés
QTLs associados ao tamanho de sementes de fegholo sdois deles
inseridos nos grupo de ligacdo GL 7 e o terceioogmipo GL 1. Park et al.
(2000) identificaram QTLs para o tamanho da sementocaram nos
grupos GL 4 e GL 7; e Tar'na (2002) identificousiQTLs para o peso de
100 sementes ligados a marcadores AFLP a 2 e 8nsklidos nos grupos
GL 2 e GL 10, explicando 8,6 e 14,6 % da variagimfipica isoladamente
e 17,8 % em conjunto. Teixeira (2004) identificodL® associados aos
marcadores BM152 e BM210, relacionados ao pesoOfesgémentes em

populacdo segregante de Jalo x Small White. Mkw@@i3) identificou
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QTLs associados ao peso de sementes nos grup@ad&ol GL 3 e GL 9
em populacao de linhagem de retrocruzamento TWaffaag Pl 318695).

Varios estudos de QTLs foram realizados utilizardiferentes
sistemas de marcadores para identificar a resiaté&m mofo branco em
feijdo proveniente de diferentes origens genétiéaspopulacdes de RILs
desenvolvidos para identificacdo de QTLs em faippébram extraidas de
diversas fontes de resisténcia ao mofo branco, tee eslas: PC-50
(“pompadour bean”), NY6020-4 (“snap bean”), Burisafy bean”) e G122
(“cranberry bean”).

Em uma populacdo de RILs proveniente dos genit®@s0 /
XAN-159, Park et al. (2001) identificaram trés Qdjue explicam 26% da
variancia para a reacdo a infeccdo do mofo brant@mipos de ligagdo
(GL) 4, 7 e 8, e um QTL que explica 24% da vari@ngara a reacdo no
straw test Trés QTLs foram também identificadas nos GL 4,e78,
explicando 27% da reacdo ao mofo branco a campaeesmo estudo.

Miklas et al. (2001) em uma populagdo de RILs AGDSI22,
detectaram um QTL no GL 7 ligado ao locus fasedohs) explicando 38%
e 26% da variancia pelstraw teste resposta a resisténcia no campo,
respectivamente, e outro QTL no GL eixplicando 18% da variancia da
resposta de campo, foi associado ao demeresponsavel pelo habito de
crescimento determinado. Nesse mesmo loco, fotifaelo um QTL que
explica 34% da variancia para porosidade do dossegerindo um papel
importante deste loco nos mecanismos de escapengalo

Em populacdes de RILs Bunsi/Newport e Huron/Newp¢otkman
e Kelly (2003) encontraram QTLs no GL 2 e GL 7 gepresentam 12% e
17% da variacao na severidade da doenca, respaetiva e ainda um QTL
responsavel por 16% da variacdo na resisténciaalato no GL 7.

Numa populacdo de RILs Benton/NY6020-4, Miklas let(2003)
identificaram QTLs nos GL 6 e 8, que explicam 12%8&o0 da variacdo na
resisténcia ao mofo branco pedtraw teste 13% e 26% pela reacdo a

doencga no campo, respectivamente.
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Ender e Kelly (2005) detectaram QTLs nos GL 2, 5¢ 8 que
responderam por 10,1%, 10,7%, 14,7%, 9,2% da \@sa&a resisténcia a
doenca no campo, respectivamente, em uma populaEoRILs
Bunsi/Corvo.

Miklas et al. (2007) no cruzamento “Pinto x Navydntbém
relataram QTLs significativos nos GL 2 e 3, expida de 8,7-22,7% e 5,3-
15,7% da variacdo da resposta ao mofo branco npaamspectivamente,.

Alguns dos marcadores associados aos QTL foramadids em um
estudo independente em feijao-vagem (CHUNG et 2008). Outras
possiveis fontes de resisténcia a mofo branco ifimfedo Scarlet runner
bean” (P. coccineus (MIKLAS et al., 1998) e um acesso mexicano
selvagem (MKWAILA et al., 2011; TERPSTRA; KELLY, Q0). Com base
nesses estudos de QTLs, o melhoramento assistidogreadores tem sido
implementado para QTLs associados a resisténgéadtas e caracteristicas
de escape relacionadas a arquitetura (MIKLAS, 2007)

Pelo menos 21 QTLs para resisténcia ao mofo braficaelatados
por Soule et al. (2011). No entanto, eles foramtifleados em populacdes
ndo adaptadas e em condigdes diferentes daquetad de Minas Gerais.

Quatro QTLs de resisténcia ao mofo branco foramtifieados e
mapeados por Antonio (2011), os quais se mostranais estaveis, sendo
coincidentes em duas safras nas condi¢cbes do Mindes Gerais. A partir
deste estudo, observou-se que a resisténcia dmeifeijao mofo branco
possui heranca quantitativa devido, pelo menosgaasos QTLs (WM2.1,
WM2.2, WM2.3 e WM2.4). A identificacdo de QTLs madstaveis as
condicBes de cultivo podera torna-los mais efieigma selecéo.

O QTL de resisténcia ao mofo branco no grupo daclig B7
identificado por Miklas et al. (2001) ndo se expoes em trabalhos
realizados no Sul de Minas Gerais (ANTONIO, 2011ARGIEIRO;
SANTOS; LEITE, 2010), o que justifica a necessidagese identificar

novos QTLs que se expressam nas condigdes deocddivegido.
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Lara (2013) identificou os marcadores BM184, BMZ2R¥;gaat001
proximos a QTLs de resisténcia ao mofo branco peldise com o acido
oxdlico e Lara et al. (2014) identificaram os mdmas ME1 e BM211
préximos a QTLs de resisténcia ao mofo branco palw testcom alta
herdabilidade.

Mkwaila (2013) identificou em populacBes de linhagede
retrocruzamentos, QTLs de resisténcia ptlaw testem casa de vegetacao
nos grupos de ligacdo GL 3, GL 7, GL 9 e GL 11nEpepulacdes de RILs,
sete novos QTLs de resisténcia ao mofo branco enl,GEL 4, GL 7 e
GL8.

A busca por novas fontes de resisténcia e a idmg#o de novos
marcadores ligados a locos ja& mapeados deverdoccsdinuas, e o
monitoramento desses genes serd fundamental paesemvolvimento de

cultivares com resisténcia satisfatoria.
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SEGUNDA PARTE - ARTIGOS

ARTIGO 1

IDENTIFICACAO DE QTLs DE RESTENCIA AO MOFO BRANCO
EM POPULAGCAO JALO x SMALL WHITE DE FEIJOEIRO
COMUM

RESUMO

O objetivo neste trabalho foi identificar marcado&SR ligados a
Quantitative trait loci(QTLs) associados a resisténcia ao mofo branco, em
populacdo segregante proveniente do cruzamente astrcultivares de
feijoeiro comum Jalo e Small White, nas condi¢cdesSdl do Estado de
Minas Gerais. Os genitores foram cruzados e posteente foi obtida a
geracdo fFcom 190 plantas. Das plantag fBram obtidas progénies ke
F,., que foram utilizadas para as avaliagfes fenoSpi€ai extraido o DNA
de 190 plantas ;Fe dos genitores, para a genotipagem @oimers SSRs
polimorficos entre os genitores. Na avaliacdo fica pelo straw test
foram utilizadas 190 progénies.d€ seis linhagens, em delineamento de
latice triplo, 14 x 14. Para a fenotipagem pelalda@xalico foram realizados
nove experimentos, sendo avaliadas 177 progénigo§ dois genitores, e
como tratamentos comuns as linhagens Jalo e Coauji@ delineamento
experimental foi inteiramente casualizado com teseticdes. As médias
ajustadas das avaliagdes referentes a geragdHy4, foram utilizadas para
identificacdo de QTLs pelo métoddoving away from the markerom
analisebayesianaOs valores das frequéncias genotipicas foram stithos
ao testey2 para verificar se houve segregacdo distorcidarelagao a
esperada. Foram detectadas diferencas genéticasicativas (P<0,05)
entre as progénies pesraw teste pelo acido oxalico. As estimativas de
herdabilidade foram moderadas, 52% e 82,35%, mapaagénies iz e R4
respectivamente. Somente quatorze dos 70 locosgaggm como O
esperado. Os marcadores GATS91, BM197 e X60000es@ahram com
alta herdabilidade e com efeitos na reducdo dagaopalostraw testsendo
assim promissores para a SAM. Os marcadores BMBBB,89 e SSR-
IAC143 estdo associados a QTLs identificados pettdod oxalico,
contribuindo com os maiores efeitos em aumentagsssténcia ao mofo
branco com elevada herdabilidade. Considerandesssenetodologias de
avaliacao pelo &cido oxalicostraw testsimultaneamente, o marcador que
mais se destacou foi 0 PVBR189.

Palavras-chaveSclerotinia sclerotiorumSSR.Phaseolus vulgaris.
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ABSTRACT

The objective of this study was to identify SSR keas linked to
Quantitative trait loci(QTLs) associated with resistance to white mold in
segregating population derived from the cross betwkalo and Small White
common bean cultivars, under the conditions ofSbeth of Minas Gerais
State. The parents were crossed and subsequetdined the f-generation
with 190 plants. It was also obtained thg &nd F.4 progenies derived from
F, plants, and they were used for phenotypic evaloatiDNA from 190 F
plants and parents was extracted, for the genaiypith polymorphic SSRs
primers in the parents. There were used 120pfogenies for phenotypic
evaluation by the straw test in the field, throtigh triple lattice design 14 x
14. For phenotyping by oxalic acid, nine experirsemtere set up, and
evaluated 177 £ progenies, the parents, and the Jalo and Corujinba
were used as common treatments. The experiments ®&r up in a
completely randomized design with three replicafHse adjusted means
from the evaluations regarding thesFand k., generations were used to
identify the QTLs through the Moving away from tmarker with Bayesian
analysis. The genotypic frequencies of the marken® submitted to thg2
test in order to verify the occurrence of a digdrsegregation in relation to
the expected. It was detected significant genefferdnces of resistance
levels (P<0,05) among the progenies based on the sést and the oxalic
acid. Heritability estimates for progenies;Bnd k., were 52% and 82,35%,
respectively. Only fourteen out of the 70 loci sggted as expected. The
GATS91, BM197 and X6000 markers stood out with hingdnitability and
with effects on disease reduction by straw tesis firomising for SAM. The
BM183, BM189 and SSR-IAC143 markers are associatéth QTLs
identified by oxalic acid, contributing to incredseesistance to white mold
with high heritability. Considering oxalic acid asttaw test simultaneously,
the marker that stood out for SAM was the PVBR189.

Keywords:Sclerotinia sclerotiorumSSR Phaseolus vulgaris
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INTRODUCAO

A ocorréncia de doencas, de modo geral, reduz dupvidade,
promove instabilidade na producdo e aumenta o mEcamplantacdo da
cultura do feijdo. Entre as principais doencasafatam o feijoeiro, destaca-
se 0 mofo branco, causado pelo fusgterotinia sclerotiorum

Esta doenca esta entre as mais devastadoras ddéngésas de
feijdo, amplamente distribuida na América do SuNate, incluindo os
Estados Unidos, Canada, Argentina e Brasil. O niwBnco também é
endémico nas regides montanhosas Umidas e friddéadao e Guatemala
(SCHWARTZ; SINGH, 2013). A ocorréncia de epidendasmofo branco é
agravada devido as estruturas de resisténcia fasrnaar esse patdgeno, 0s
esclerddios. Tais estruturas podem permanecerisi@@esolo mesmo sob
condicBes desfavoraveis (STEADMAN, 1983).

A ocorréncia de mofo branco tem aumentado nos @sti@nos,
provocando grandes perdas em plantios comerciaigosS epidémicos
podem causar em média perdas de 30%. No entanko,csndicdes
climaticas favoraveis estas perdas podem chegab0& lem cultivares
suscetiveis (SCHWARTZ et al., 1987; SINGH; SCHWARTD10). Essa
situagdo vem exigindo respostas rapidas da pespaisadesenvolvimento e
aplicacao de técnicas de controle.

O controle pode ser realizado pela integragdo &gcps culturais e
pelo emprego de fungicidas, tanto no tratamentcs&lmente como em
aplicacéo na parte aérea. No entanto, a medidardeote mais eficiente é a
resisténcia de gendtipos ao fitopatdgeno, sendoeastelhor alternativa para
reduzir o risco de epidemias. O principal probleihgue nenhuma fonte de
resisténcia completa esta disponivel no germoplatenteijdo (SOULE et
al., 2011). Tem sido reportada apenas resisténcia fisiologmaigd em
feijdes de origem Andina como a cultivar Jalo, AX¥9&122, por exemplo
(GONGALVES; SANTOS, 2010).
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A resisténcia ao mofo branco esta sob controletgenéomplexo,
sendo de dificil manipulagdo e compreensdo. O saces melhoramento
para a resisténcia ao mofo branco tem sido limjtaeldsso se deve
principalmente aos baixos niveis de resisténcialiddmgens, a heranca
complexa do carate(ANTONIO et al., 2008; CARNEIRO; SANTOS;
LEITE, 2010) e a grande influéncia ambiental, goeo®njunto reduzem a
herdabilidade. Outro fator estd relacionado aosanmiemos de escape da
planta que confundem a expressao e deteccdo déEnesa fisioldgica em
campo (TERAN; SINGH, 2010).

Os recursos aplicados em um programa de melhorangemiético,
sdo relativamente altos, devido principalmente aandg numero de
avaliagBes dos genotipos, o que torna necessériag@o de estratégias para
melhorar a sua eficiéncia. Metodologias de selegéopermitam identificar
gendtipos superiores na fase inicial dos prograseasielhoramento sdo de
grande interesse. A identificacdo de marcadoresculzres ligados a alelos
que conferem resisténcia a patdgenos permite mmanite acelerar a
introducédo deles no germoplasma cultivado.

Portanto, a utilizacdo de ferramentas biotecno&giccomo
marcadores de DNA, podem auxiliar de forma indireaidentificacéo de
genatipos superiores (RESENDE et al., 2008) umaquezndo sdo afetados
pelo ambiente. Para que as informacdes forneciddgs pmarcadores
moleculares sejam Uteis no processo de selecaecessario identificar
marcadores associados a QTLs envolvidos no contiolecarater de
interesse.

Assim, o objetivo neste trabalho foi identificar ncedores SSR
ligados a QTLs que controlem a resisténcia ao rbadimco, em populacdo
segregante proveniente do cruzamento entre asvareki Jalo e Small

White, nas condi¢Bes do Sul do Estado de Minasi§&era



58

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido em campo e casa detag@@ no
Departamento de Biologia (DBI) da Universidade kadede Lavras
(UFLA). O municipio de Lavras situa-se na regidbdwu estado de Minas
Gerais, a 918 metros de altitude, 21°58’ de latit8dl e 42°22’ de longitude
Oeste.

Foram utilizados como genitores as linhagens Ja&mall White
(Tabela 1). Sementes dos genitores foram semeatdas®os plasticos de
3,5 litros, contendo o substrato terra: areia:restbovino (3:1:1). Apoés a
emergéncia, foram mantidas em cada vaso trés plahtafeijdo. Os
genitores foram cruzados sob telado, e as seméntesbtidas foram
semeadas no campo experimental da UFLA para olmetaz@eracdoFA
partir de planta individual 4~ foram obtidas 190 progéniessFe F.4 que

foram utilizadas na conducédo dos experimentos.

Tabela 1. Caracteristicas das cultivares de fdgdme Small White.

Caracteristicas Jalo EEP558 Small White
Grupo génico Andino Mesoamericano
Gendétipo de di1di1DI2DI2 dildi1di2di2

incompatibilidade

Tamanho de gréos

Jpeso médio de 100 Grande / acima de 40 Pequeno /abaixo de 20
gréos (g)
Cor de gréio Amarelo Branco
Planta tipo Ill, com guias Planta tipo IV, com
Porte longas e tendéncia entrends longos e muito
prostrada prostrada
Reagéo ao Mofo Resisténcia Moderada Suscetivel

Branco

Fonte: Adaptado de TEIXEIRA (2004)



59

Extracdo de DNA

O DNA das 190 plantas,Funtamente com os dois genitores foi
extraido de acordo com o procedimento usado peirBest al. (2007).

Foram utilizadas amostras de cerca de 2 g de fgthvass de cada
planta, trituradas com 10 mL de tampédo de extragd@8QL de -
mercaptoetanol, em almofariz com nitrogénio liquidadampao de extracéo
€ constituido de 2% de CTAB, 100 mM de TRIS (pH),820 mM EDTA
(pH 8,0), 1,4 M de NaCl e 1% de polivinilpirrolicen(PVP). O material
triturado permaneceu incubado, por 30 minutos, g de centrifuga, em
banho-maria, a 65°C, sob agitacdo leve. Apds o dardria, os acidos
nucleicos foram extraidos com 10 mL da solucém&domio:alcool isoamil
(24:1) e, depois de centrifugados para separaseadeganica da aquosa, o
sobrenadante, que contém o0s &cidos nucleicos,ofetaclo. Estes foram
precipitados pela adicdo de 30 mL da mistura deokt@5%:acetato de
amonio 7,5M (6:1) e mantidos em um freezer, a Q®r uma noite. Apés
a precipitacdo, os Aacidos nucleicos foram trardiieripara tubos de
microcentrifuga Eppendorf, centrifugados e secas. #eguida, os acidos
nucleicos foram reidratados em tampao TE (1 mM BRéSTe 0,1 mM de
EDTA). Foi realizada a segunda extracdo com clonaifdifenol:isoamilico
(24:25:1) e os &cidos nucleicos do sobrenadantamfonovamente
precipitados pela adicdo de, pelo menos, trés esude uma mistura de
acetato de sédio 3M: etanol 95% (1:20). Os acidageicos precipitados
foram reidratados em tampdo TE. Aliguotas de DNAidas de cada
linhagem foram quantificadas em gel de agaroseat?#tado de um padréo
de concentracdo de DNA, construido a partir de DiAfagoi, nas
concentragdes de 100, 200 e 300 ng/pL. Mediantepamméo visual da
intensidade das bandas do DNA das amostras e doSegaa concentragao
de cada amostra foi estimadaposteriormente, diluida para a concentragao

de, aproximadamente, 10 ng/pL, utilizada nas resag¢de
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Reacdo com marcadores microssatélites e pré-selecdos pares de

primers para genotipagem da populagéo £

Cada reacdao foi preparada em um volume de 12 pdtyrando-se
0S seguintes reagentes com as respectivas corgergrdPereira et al.,
2007): 20 ng de DNA genbmico; 100 pM de cada um dos
desoxirribonucleotideos (dATP, dGTP, dCTP e dTTifa unidade da
enzima Tag DNA polimerase; 2,25 uL do pamdeners 2,0 puL de tampéao
de reacdo (50 mM tris pH 8,3; 2,0 mM MgC20 mM de KCI; 10 ug de
BSA; 0,25% de ficoll 400; 10 mM de tartrazine) euagoidestilada, até
totalizar 12 pL. As amplificacBes foram realizadas tubos de 0,2 mL, em
termociclador modelo Mastercycler Eppendorf, porioméo seguinte
programa: uma etapa de dois minutos, a 94°C (deswadid inicial), seguida
de 40 ciclos, sendo cada um de 15 segundos (desg@d), a 94°C; 30
segundos (anelamento dmsmery em temperatura variavel de 55°C a 60°C
e 30 segundos (extenséo) a 72°C. Finalmente, uspa efe dois minutos, a
72°C (extensao final). Os produtos da amplificaf@@am separados por
eletroforese, em gel de poliacrilamida 6%, em tampBE (0,045 M tris-
borato e 0,001 M EDTA), a 80V, por trés horas eam@osteriormente,
foram corados em nitrato de prata e fotografados&mera digital.

Primeiramente, foi verificada a existéncia de polifismo entre os
genitores com 600 pares derimers amplificadores de regides
microssatélites (SSR) aleatérios Béaseolus vulgariscujas sequéncias
estdo disponiveis em Bean Improvement CooperatBd-(2007). Apds a
verificacdo dos polimorfismos nos genitores, ospritners considerados
polimérficos foram utilizados para genotipar a dapéo k de 190 plantas.
Os fragmentos de DNA amplificados por cada par pdeners foram
identificados na progénie como 0 (zero) para a damdveniente do genitor
Jalo, 2 (dois) para a banda proveniente do gefitoall White e 1(um)

quando presente banda dos dois genitores.
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Teste da alteracéo das frequéncias genotipicas nagulagéo segregante

Para todos os marcadores foi considerado como flagmento de
DNA (alelo) proveniente do genitor Jalo & dalelo proveniente do genitor
Small White. Em cada loco foi testada a alteragio foequéncias alélicas,
utilizando o teste®, que permite verificar se as frequéncias se desvia
casualmente ou ndo das esperadasxpressio geral é representadayper
%,(FO — FE¥ / FE, em que FO é a frequéncia observada na dlas&&, a
frequéncia esperada na auséncia de selecdo da& class hipétese de
segregacdo foi 1:2:1 e locos com o teste signiicaao nivel de 5% de

confianca foram considerados com distor¢céo de gagé®.

Avaliagédo da resisténcia ao mofo branco por meio ddraw test ou teste

do canudo

A avaliacdo fenotipica foi realizada em campo zsitido-se
progénies F3 na safra de “inverno”. O delineamento experimeutiizado
nas avaliagbes foi o latice triplo 14 x 14, sendot@tamentos as 190
progénies e como testemunhas, os dois genitorgsagens Jalo e Small
White) e ainda as linhagens, Cornell 605, G-122yfidha e CNFC 9506. A
parcela experimental foi constituida de uma linke N metro com
espacamento entre linhas de 0,60 m e a densidasenteadura de quinze
sementes por metro linear. Foi realizada adubagdsemeadura, com 300
kg/ha da férmula 8-28-16 (Ns©s-K,0) com posterior aplicacdo de 150
kg/ha de sulfato de ambdnio em cobertura, aproximadse vinte dias apos a
emergéncia. A irrigacdo foi realizada normalmeriegspersao sempre que
necessario.

Para avaliar a reacédSa sclerotiorundas progénies e testemunhas,
foi utilizado o métodostraw test(teste do canudo). O in6culo d&
sclerotiorumfoi obtido a partir de um isolado agressivo id&cdado em

ensaios experimentais conduzidos na UFLA. O in6failmultiplicado duas
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vezes, a fim de obter maior uniformidade em meicAB®D 20+3°C, em
BOD, por trés dias e fotoperiodo de 12 horas. Tiés apos a segunda
multiplicacdo, foram utilizadas ponteiras Eppendooin disco de agar
contendo micélio para inocular plantas com aprosanaente 28 dias de
idade. Para a inoculacao, o 4pice do caule prihdgglanta foi seccionado
a cerca de 2,5 cm do né e a ponteira com o discmale e micélio foi
encaixada. Foram inoculadas 10 plantas competifigagparcela. Oito dias
apos a inoculacao, realizou-se a avaliacdo demadta quanto a reacao ao
mofo branco, por meio de uma escala diagramatimaogta por Teran et al.
(2006), cuja descricdo é: 1 plantas sem infecc&muate ou ramo ao lado do
agar; 2 - invasao do primeiro internédio menor giecm; 3 - invasao do
primeiro internddio maior que 2,5 cm sem atingprioneiro ng; 4 —infecg¢ao
no caule ou ramo atinge o primeiro n6 sem ultrapasS- infeccdo
ultrapassa o primeiro n6 e invade o segundo intkon@enor que 2,5 cm; 6
- invasdo do segundo internddio maior que 2,5 amatingir o segundo no;
7 — infeccdo no caule atinge o segundo no sempaksd-lo; 8 - infecgdo
ultrapassa o segundo noé e invade o terceiro ind@mbenor que 2,5 cm; 9 —
invasdo do terceiro internddio maior que 2,5 cnatelo a planta a morte.
Foi realizada a avaliacdo por planta e utilizadaéalia da parcela para as

analises dos dados.

Avaliacéo indireta das progénies por meio da reacémo acido oxalico

Foram avaliadas 177 progénies,fe os genitores Jalo e Small
White. Foram semeadas 60 sementes de cada um 8ogehdtipos em
bandejas de isopor contendo substrato comerciahtr®&®, para a
obtencdo de plantas de feijdo. Apds o surgimentosegunda folha
trifoliolada, por volta de 20 dias ap6s a semeadasa30 plantas mais
uniformes foram selecionadas.

Devido a limitacdo de espaco no laboratério, fonduzidos 9

experimentos. Além dos 179 gendtipos, foram utiizaduas testemunhas
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comuns em cada experimento, a cultivar suscetiveljidha e a cultivar
Jalo. O delineamento experimental foi inteiramerdsualizado com trés
repeticdes, sendo cada parcela representada jplarit@s.

As plantas selecionadas foram cortadas na basaulle, @ tarde e a
parte inferior do caule (2 cm) foi imersa em sotudé acido oxalico 20mM,
mantida em recipiente plastico, por um periodo @é@as durante a noite
em ambiente protegido. A solucdo teve o pH ajustedta 4 com hidréxido
de sadio (NaOH). O controle (tratamento sem acixiico) consistiu em
recipiente com &gua destilada (pH 4), no qual fologada imersa a
testemunha.

A reacdo de cada planta foi determinada por meiocluave
descritiva proposta Kolkman e Kelly (2000): 1. axsé de folhas murchas;
2. uma folha trifoliolada ou as duas unifolioladaarchas; 3. duas folhas
murchas; 4. mais de duas folhas murchas; 5. fahaeciolos murchos e 6.
planta completamente murcha. Foi atribuida uma mpma planta. Os
sintomas de murcha abrangem desde o enrolamergorda da folha até a

perda total de turgidez da folha inteira.

Andlises Estatisticas

Para realizar as analises de variancia, foi utthzama Unica nota
por parcela, obtida a partir da média das not#dsuidas em 10 plantas, para
ambos o0s experimentos. As médias obtidas nos expetds do acido
oxdlico foram submetidas as analises de variandiaidual e agrupada.

Utilizou-se o Procedimento PROC MIXED do softwarédSS
(STATISTICAL ANALYSIS SYSTEM INSTITUTE — SAS INSTIUTE,
2000) para as andlises de variancia.

As estimativas de herdabilidade foram obtidas peifondas

expressoes:

2. 2 2
ha—GG/GF
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Em que:
h.%: Herdabilidade no sentido amplo;
o’: Variancia genética entre progénies;

o’ Variancia fenotipica entre progénies.

Para cada experimento foi calculada a acuraciativeeldf )
(RESENDE; DUARTE, 2007), pela expressao:

em queF é o valor do teste F de Snedecor para o efeitvatiementos da

analise de variancia.

Moving away from the marker com andlise bayesiana

A técnica apresentada por Doerge, Zeng e Weir (1fa®utilizada
sob abordagem bayesiana, incluindo uma adaptacéoéliae em mdultiplos
marcadores de Xu (2003) e da andlise de multiploksQ@le Wang et al.
(2005), como descrito por Pamplona (2014). Estai¢acadaptada permite
que o QTL assuma posi¢cdes variando dentro de uenvaidb (distancia)
definido pela fracdo de recombinacéo entre o QbLnearcador, em vez de
fixo entre duas marcas, como no mapeamento poriphslt QTLs,
adotando-se uma busca mais restrita. Neste trghdilinou-se o intervalo
definido pelas fracdes de recombinacédo zero a @@iando uma busca de
QTLs referenciada pela marca, dentro deste interfedsim, assume-se que
a marca esta ligada ao QTL e, entdo, caminha-s&odeélo intervalo
escolhido, afastando-se da marca que estd senlizaddi como pivo.
Portanto, o provavel QTL podera localizar-se enuralg posicdo dentro
deste intervalo.

No método apresentado, utilizou-se uma distribuigéitorme como

funcdo auxiliar, onde se amostra uma nova posig@&vés da funcdo de
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Haldane (HALDANE, 1919), sob um intervalo delimitacutilizando uma
constante que define o quanto se deve caminharodeld intervalo,
normalmente valor de 1 ou 2 cM.

Como muitos intervalos, na realidade, ndo contérhQ&ntao eles
sdo penalizados e encolhidos para zero pela megdolbayesiana
shrinkage Para isso, neste trabalho utilizou-se o métodomamado Bayes
B, proposto por Meuwissen, Hayes e Goddard (20Qd® considera a
existéncia de muitos locos sem variancia genétipaueos com variancia

genética. Assim, este método utiliza uma priori @ta densidadejr, em

J§=0, sendo ng a variancia genética, e com uma distribuicdo Qui-

quadrado inversa escalada pa?rg’;\> 0, ou seja, a distribuicdo a priori é:

Gé =0 com probabilidade T

G= ~ (v, 8) com probabilidade 1— 7

sendov 0 numero de graus de liberdad&e parametro de escala7e um
valor conhecido e arbitrariamente especificadoténgabalho, considerou-
sen =0,95).

O perfil da intensidade do QTL é representado pangre Xu

(2007) como uma funcao da posicéi¢)) . No entanto,f (A) pode nédo ser

suficientemente informativa para inferéncia acedoa QTL na andlise
bayesianashrinkage Baseado nisto, Yang e Xu (2007), propuseram a
descri¢cdo dos efeitos dos QTLs de acordo com swraza$ quadraticas e

ponderadas pela intensidade da posicéo:

g(») =W(@) f(»)
W()=b'V,b+dV, d
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sendab ed os vetores de efeitos aditivos e dominantes, cfispenente, dos

QTLs, V, ™" e V™ as inversas das variancias dos efeitos dos QTdasda

-1
2
n 2 a’ 2 Y . .
por {Zi:mj +%2J o? , que corresponde a inversa da matriz de
bI

-1
2
informacdo do efeito aditivo EZhlm,jz+a/2J o2, que corresponde a
i=1 Jd

inversa da matriz de informacéo do efeito dominante

Esse teste equivale a um Teste de Wali({)) e segue

aproximadamente uma distribuicdo qui-quadrado coms dyraus de
liberdade (YANG; XU, 2007). Neste trabalho, as maraonsideradas

significativas, para esta populacdo, foram aquetasn valor de
g(2) =W(1) f(A) maior quex e, = 5,99.

No método de identificacdo de QTLs apresentadoRamnplona
(2014) pode ocorrer identificagdo de um mesmo QdiLdiversas marcas, ja
gue as distancias percorridas para a busca de Qiterv@alos pré-
determinados pela fragdo de recombinag¢ao) podesalsepor. Assim, para
tentar identificar e eliminar QTLs considerados aigy estimados por
diferentes marcas, utilizou-se o desequilibrio idacBo entre os QTLs
estimados como descrito abaixo, sendo usualmentamado de
desequilibrio de ligacdo normalizado (D"). Os QTbssiderados com alto

desequilibrio de ligacdo podem ser consideradossomo QTL.

. DAB DAB <0
min(p, Ps, P, Py)
AB T D
AB DAB > O

MiN(p, Py P Ps)

Sendo:

p, afrequéncia do alelo A;
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p; a frequéncia do alelo B;
p, =1- p, afrequéncia do alelo a;

p, =1- p; a frequéncia do alelo b;

DAB = Pag™ PaPe

Apos identificar os provaveis QTLs, as distanciageemarca e
QTL foram calculadas em centiMorgans (cM) com acfinde Kosambi,
que assume a presenca de interferéncia nos eveetoscombinacdo
(KOSAMBI, 1944; LIU, 1998). Portanto, a formulaligada foi:

1+ 2rj
1-2r

x=0, 25Eln(

sendar a fragdo de recombinacéo.
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RESULTADOS E DISCUSSAO
Avaliacdo da resisténcia ao mofo branco de progémsié-.; pelo straw test

O resumo da analise de variancia, relativo as ridasacao das
progénies &. sclerotiorunpelo método datraw testesta apresentado na
Tabela 2. O experimento foi conduzido com boa péeciexperimental,
devido ao elevado valor de acuracia seletiy@4), que segundo Resende e
Duarte (2007), quando acima de 70% pode ser caoasidalto.

Tabela 2. Resumo da andlise de variancia paracegcgendtipos de feijao
ao straw teste estimativas da média, acuracia seletiﬁ@)( herdabilidade

no sentido amplo @), com seus limites inferior (LI) e superior (LS).

Fontes de variacdo GL QM
Rep 2 1,43°
Bloco(rep) 39 0,75
Genoétipos 195 0,94
Entre progéniesf 189 1,00
Entre genitores 1 0,48
Progénies vs. genitores 1 go1
Entre testemunhas 3 2,74
Progénies e genitores vs. testemunhas 1 "0,55
Erro 351 0,48
Média Jalo 4,13
Média Progénies 4,42 (2,78-6,36)
Média S. White 4,71
Média Cornell 605 3,58
Média Corujinha 5,40
hs2 % 52,00
(M2, = ILs) (%) (38,03 — 62,46)
g (%) 72,11

7 M. significativo a 5% e a 1% de probabilidade e ngignificativo,

respectivamente, pelo teste F.

Pode-se observar que houve diferenca significilv®,05) entre os
gendtipos de feijdo avaliados, indicando que o<relites gendtipos

possuem niveis diferentes de resisténcia ao mafocbr
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Nota-se que as progénies, ndo foram diferentegelutres e nem
estes diferiram entre si. Comparando-se as médiasgdnitores, com as
médias do Corujinha, que é suscetivel e Cornellga@5¢ resistente, nota-se
que esses foram mais extremos do que os genitmdisando que as
cultivares Jalo e Small White possuem resisténpasiais. Além disso,
analisando-se individualmente as médias das pregérirabela 1,
APENDICE A), pode-se perceber a ocorréncia de gagé® transgressiva,
que diz respeito ao aparecimento, em geracbesgsenes, de individuos
que estdo fora do intervalo dos genitores no querefere a dada
caracteristica. A segregacdo transgressiva pardstémsa e para
suscetibilidade é um indicativo de que a resistéparcial € governada por
vérios genes de pequeno efeito (HAUTEA et al., 1983tudos em feijoeiro
ja foram realizados e comprovaram que a resist@&wiaofo branco possui
heranca complexa com controle genético do tipapolco (FULLER et al.,
1984; CARNEIRO; SANTOS; LEITE, 2010; SOULE et a2011). A
segregacao transgressiva € s6 mais um indicio tlmema poligénica da
resisténcia parcial ao mofo branco em feijoeiro

Esse tipo de segregacdo sugere ainda, a acdo des gen
complementares, e quando presente, deve-se presyumiro genitor
suscetivel contribui com algum gene de resistédetactavel (ZHANG et
al., 2001). No presente estudo, ocorreram difegegeaéticas significativas
(P<0,05) entre as progénies, mesmo a partir deagrezto envolvendo
genitores com médias semelhantes, o que deve detduc provavelmente,
pela existéncia de genes complementares de ras@ésténtre as cultivares
Jalo e Small White. A presenca de variabilidadestiea entre as progénies
indica a possibilidade de identificacdo de QTLs.

A estimativa de herdabilidade foi de 52% e seuténinferior
positivo indica que a estimativa obtida, com 95%pdEbabilidade, deve ser
diferente de zero. Este valor é semelhante ao &adanem outros estudos
com mofo branco utilizando o método siwaw testpara inoculacdo. Lara

(2013) obteve herdabilidade de 40,38% para estgeratom avaliagdo em
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campo. Park et al. (2001), também encontraram baestimativas de
herdabilidade (24 e 23% em duas avaliagbes emdeasagetacao). Miklas
et al. (2001) e Miklas e Delorme e Riley (2003)ivdriam herdabilidades de
75 e 73% em avaliacdes em casa de vegetacdo. An@0il1l), encontrou
herdabilidade de 55,81% avaliando progénigsdb cruzamento entre M20
e Ex Rico 23 utilizando straw testno campo. E importante ressaltar que
experimentos conduzidos em casa de vegetacdo, eafaes maior
herdabilidade para resisténcia fisiol6gica ao niwfinco que avaliacdes de
campo, com baixas correlacdes entre os dois t€St#NG et al., 2007;
CHUNG et al., 2008; MKWAILA et al., 2011 e SOULEat, 2011).

Avaliagdo da resisténcia ao mofo branco de progémier., pelo &cido

oxalico

ApoOs a permanéncia por 20 horas em solucdo de &oidlico,
foram observados sintomas de murcha e escurecirdastoervuras foliares.
N&o foi observado sintoma de murcha nas plantdigagths no controle
(solugéo sem &cido oxalico), o que indica que achaudas plantas imersas
em solucgéo foi devido a reacdo ao acido oxalico.

O resumo da andlise de variancia agrupada quaat@léacdo da
reacdo do feijoeiro ao mofo branco pelo método bsorgdo do &cido

oxalico das progénies festa apresentado na Tabela 3.
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A alta estimativa de herdabilidade (82,35%) e aagla acuracia
(90,75%), mostram a existéncia de alta variabikdgenética para o carater
resisténcia ao mofo branco pela reacdo ao acidwoxéaior confianca na
avaliacdo dos individuos pela alta precisdo expariai, € ainda apontam o

potencial da populacéo para a identificacdo de QTLs

Tabela 3. Resumo da analise de variancia agrupada@acao de genotipos
de feijoeiro ao acido oxalico e estimativas da médcuracia seIetivarAgg ),

herdabilidade no sentido amplo®{h com seus limites inferior (LI) e
superior (LS).

Fontes de variagdo GL QM
Experimento 8 0,31
Experimento x Trat. Comum 8 0,20
Gendtipos 179 0,45
Entre progénies 176 0,34
Entre genitores 1 10,10
Progénies vs genitores 1 0,09
Entre Tratamentos comuns 1 1061
Erro 392 0,06
Média Jalo 2,31
Média Progénies 3,20 (2,30-4,23)
Média S, White 4,24
h.2 % 82,35
(h°y = IfLs) (%) (77,15 — 86,20)
g (%) 90,75

* ** " gignificativo a 5% e a 1% de probabilidade e rdgnificativo,
respectivamente, pelo teste F.

A significancia (P<0,05) encontrada entre 0s expenios e a
presenca da interagdo entre experimentos e tratasneamuns (Tabela 3)
pode ser atribuida & desuniformidade entre as gdadbs diferentes
experimentos. Apesar dos experimentos serem cat@iiziuma reduzida
faixa de tempo (janeiro a marco), e com condi¢coes temperatura
controlada em laboratério, o desenvolvimento damntps em casa de
vegetacédo é diferenciado dependendo da época mopla que leva a uma
desuniformidade das plantas. A significancia eogrexperimentos tem sido

também detectada em outros estudos com avaliagbesagdo ao acido
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oxalico (CARVALHO et al., 2013; GONCALVES, 2012; B, 2013;
SOUZA et al., 2014).

Assim como no straw test, as progénies ndo diferiram
significativamente dos genitores, no entanto diiemientre elas, indicando a
presenca de variabilidade genética e possibilidiezdiglentificacdo de QTLs
de resisténcia ao mofo branco pelo mecanismo @éeeso acido oxalico.

O valor estimado da correlagcdo &pearmanentre as notas das
progénies para os dois métodos de avaliagdo dd@aemg mofo branco,
acido oxalico estraw testfoi de apenas 2,06% e nao significativo, pelcetest
t (Student). Resultados similares foram observagumsKolkman e Kelly
(2003) nas populacbes Bunsi/Newport e Huron / Netvdoara (2013)
encontrou correlacdo significativa entre essas éstimativas, mais ainda
assim de baixa magnitude (14,31%). Carvalho €PalL3), Haggard (2006)
e Souza (2012) também observaram correlacfes gadicitivas entre as
médias obtidas por ambos métodos.

A falta de correlagdo entre as notas médias dedoeag mofo
branco pela absorcao do 4cido oxalico e o testea@mpo §traw test sugere
gue esses resultados podem estar associados entifecomponentes da
resisténcia ao mofo branco. Assim, a sele¢édo baseadesisténcia ao acido
oxalico pode ndo resultar em resposta correlacenadperada para
resisténcia em campo, porém, implica que ambasagaks devem ser
realizadas ou utilizar QTLs identificados com asslavaliagcbes para se

selecionar gendtipos com maiores niveis de resistén
Avaliacdo genotipica
Segregacédo dos marcadores nas progénies
Entre os 600 pares geimerstestados, foram identificados 70 pares

de primers polimoérficos nos parentais (Tabela 2, APENDICE 8&gundo

Blair et al. (2006), deijdo é uma espécie na qual, naturalmente, ndo se



73

encontra grande polimorfismo molecular, mesmo qoasd@o utilizados
genitores muito contrastantes. DospFlners polimérficos encontrados, 35
possuem posi¢cdo conhecida em 10 dos 11 cromosseimdsijao. Para os
outros 35primers ndo se conhece a posicdo no genoma ou estardindai
publicada.

Os valores das frequéncias genotipicas foram sidimsedo teste?
para verificar se houve segregacdo distorcida datde a esperada e 0s
resultados encontram-se na Tabela 4.

A analise de segregacdo Mendeliana revelou sontgrtrze dos
70 locos segregando como o esperado (ATA244, BMBRB&00, BM212,
BMD33, BMD36, M75856, PVBR67, PVBR93, PVESTBR 71,
PVESTBR_73, PVESTBR_204, PVESTBR_279 E PVMO03). $eassim,
57 locos SSR (81,42%) apresentaram segregacaociist¢P<0,05).

Marcadores com distor¢cdes de segregacdo em estododeijao
tem sido detectados. Blair et al. (2003), encoaira23% e 9% de distor¢ao
de segregacdo em locos SSR em duas diferentesapopsl Galeano et al.
(2009) e Garcia et al. (2011) detectaram 19% e9%8¢® locos com
distorcdo de segregacdo significativa, respectinéene Em trabalho
conduzido por Kouto et al. (2010), os oito marcadoSSR testados
apresentarany? significativo. Lara (2013) e Ant6nio (2011) de¢wem
76,47% e 72,50% de locos SSR com distorcdo de geugie,
respectivamente.

Segundo Tanksley et al. (1992), a distorcdo da egegéo
mendeliana ao longo do genoma, pode ser causadargamranjos
cromossdmicos e selecdo gamética, zigdtica ouzgisgtica. O efeito de
amostragem e erros de genotipagem também podemribodmt
Provavelmente, algum desses fatores tenha comtdbydara a alta

porcentagem de locos com segregacéo distorcide tiabalho.
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Tabela 4. Testg2 para distorcao de segregacao para frequénciatigieas

de marcadores SSR.

Frquéncia Genotipica Observada

Primer AIAT AIAZ AZA2 N X2
ATA7 65 100 24 1 18,43
ATA9 84 63 28 15 49,56
ATA145 61 111 16 2 27,69
ATA150 51 92 34 13 3,54
ATA244 74 103 10 3 45,74
ATA247 64 91 32 3 11,09
ATA269 48 111 18 13 21,61
AZ301561.1 32 114 32 12 14)05
BM139 45 83 44 18 0,2%
BM140 77 75 37 1 24,98
BM143 84 68 18 20 58,05
BM152 60 96 33 1 7,76
BM156 15 139 34 2 46,93
BM157 3 168 18 1 116,71
BM160 50 120 20 0 22,63
BM172 44 96 22 28 11,53
BM175 53 117 16 4 27,41
BM183 152 26 8 4 319,51
BM185 21 77 76 16 37,07
BM189 117 12 45 16 188,90
BM187 71 92 27 0 20,57
BM197 62 105 0 23 57,11
BM201 40 109 35 6 6,55
BM200 29 87 33 41 4,40
BM212 39 49 36 66 5,60
BMc5 59 109 12 10 32,57
BMc32 28 114 44 4 12,24
BMc68 164 15 2 9 415,96
BMc88 32 132 26 0 29,20*
BMc112 27 120 40 3 16,83*
BMD17 138 0 48 4 273,10*
BMD33 42 103 45 0 1,4%
BMc34 17 110 31 32 26,81*
BMD36 39 106 43 2 3,78
BMD45 19 159 12 0 86,75*
BN 35 119 36 0 12,14*
GATS91 61 112 5 12 47,12*
ME1 51 100 26 13 10,05*
M75856 43 80 48 19 1,09
PV-at004 16 83 91 0 62,24*
PV-at006 45 96 27 22 7,29*
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“Tabela 4, conclusao”

Primer Frequéncia Genotipica Observada ¥
Alal AlaZ A%AZ -
PV-at008 32 94 61 3 9,00*
PVBR35 67 90 31 2 14,13
PVBR67 52 93 45 0 0,60
PVBRO93 2 86 99 3 0,93
PVBR118 25 94 62 9 15,40
PVBR144 103 53 24 10 99,77
PVBR185 35 126 29 0 20,61
PVBR189 140 19 19 12 274,62
PVESTBR_10 64 95 19 12 23,56
PVESTBR_17 41 111 29 9 10,88
PVESTBR_65 34 72 77 7 2852
PVESTBR_71 45 82 51 12 1,51
PVESTBR_73 40 107 42 1 3,35
PVESTBR_76 31 54 77 28 44,12
PVESTBR_95 49 114 27 0 12,70
PVESTBR_158 18 113 36 23 24,73
PVESTBR_204 48 104 37 1 3,19
PVESTBR_232 45 71 64 10 12,03
PVESTBR_279 34 104 49 3 4.7
PVgccacc001 66 102 21 1 22,62
PVMO03 34 82 32 42 1,78
PVM40 38 128 24 0 24,99
PVM45 24 48 101 17 102,82
SSR-IAC 134 28 92 57 13 9,78
SSR-IAC 143 176 7 7 0 463,67
SSR-IAC144 101 82 7 0 96,57
X57211 129 0 61 0 238,67
X60000 63 87 32 8 10,91
9 90 65 25 10 60,83

A'AT homozigoto semelhante ao genitor JaldAAheterozigoto com alelos do
genitor Jalo e Small White;’A? homozigoto semelhante ao genitor Small Whyte.
das frequéncias genotipicas, onde * : Significaiv®5% e ns: Nao significativo; -
Dado perdido.

Embora n&do se conhega exatamente qual a causastdec@d de
segregacao, alguns trabalhos mostram a importaédesses locos na
identificac@o de QTL a partir de mapas genéticas(2008) estabelece uma
teoria para o surgimento de locos com desvio deegagéo, e afirma que o
poder de detecgcédo de QTL pode ser sutiimente molupiando se faz as
andlises ignorando os locos com desvio, mas tambgsalta que se 0 mapa
for bem saturado, e tais locos apresentarem digtéib randémica no

genoma, as perdas séo insignificantes. O autondefque estes locos com
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desvio de segregacdo sejam utilizados na obtenedmapa genético e
identificacdo de QTL, pois segundo ele, quando orcatr esta
intimamente ligado ao QTL, a identificacdo feitalopenarcador ndo é

prejudicada.

Identificacdo de QTLs pelo método do &cido oxalicestraw test

Antes de descrever os resultados, é important@araejae a primeira
tentativa para identificacdo de QTLs, foi a pad@& uma mapeamento,
utilizando o método de mapeamento por intervalopmsto. No entanto, 0s
resultados ndo foram viaveis, visto que o mapa bemo os grupos de
ligagdo se mostraram distorcidos dos resultadosngrados na literatura.
Deve ser ressaltado que em situacfes em que 0 ge@oescassamente
saturado de marcadores, a construcao do mapa@et@tia-se imprecisa e
inviavel, pois ndo se consegue reconstruir os gruge ligacdo ou
constroem-se mapas de ligacdo distorcidos do miama.f Um agravante
para esse resultado pode ser também a presendéadaorentagem de
locos com distor¢éo de segregacao neste trabathasitBacoes como essa, e
ainda com a utilizacdo de um baixo niumero de matoasa-se necessario a
utilizacdo de um método de busca de QTLs ao lomygeshoma que ndo
exija a construcdo de um mapa. Por isso, foi atliza técnica adaptada
Moving away from the markeom analise bayesiana, ja que esta técnica ndo
exige mapa de ligacdo para identificacdo de QTLs.

As informacdes a respeito da deteccdo dos QTLsciases a
resisténcia ao mofo branco pela avaliacdo no awidtico encontram-se na
Tabela 1, APENDICE C.

Entre os 70 marcadores testados, 62 identificarafLsQ
significativos para a expressdo da resisténcia ado nbranco pelo
mecanismo de reacdo ao acido oxalico. A significéfa verificada pelo
teste de Wald, e também considerando-se a frequégiativa (FR) de cada

um. Assim, foram considerados significativos tode€)TLs com o valor da
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FR x Wald > 6. Analisando-se a Figura 1, pode-satificar essas marcas.
Nas abscissas estdo representados os marcad@s®rlanadas os valores
de FRxWald.

FR"Wald
1500 2000 2500
| |

1000

A,

TTITTTTT T T T I T T T I T T T T T T T T T T T I T T T T T T T T T T T T I T T T T I T TTITTT
1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52 55 58 €1 64 67 70

Marcas

Figura 1. Identificacdo dos QTLs de resisténcianaafo branco pelo
método do &cido oxalico, por marcadores SSR, atitip 0 métodooving
away from the markerom anélisdayesiana.

Entre os 62 marcadores significativos, somente di@santaram

herdabilidade superior a 50% (Figura 2).
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Marcas
Figura 2. Herdabilidades dos QTLs de resisténcianafo branco pelo
método do &cido oxalico, por marcadores SSR, aitip 0 métodonoving
away from the markezom analisdayesiana.

Esta herdabilidade mede a confiabilidade da selegdstida por
marcadores (SAM), uma vez que determina a porcemtage variacao
genética que sera herdada. Nao ha na literatusagste tipo de andlise, um
padréo que defina intervalos de herdabilidadesppdem ser consideradas,
baixa, média ou alta. Por isso, neste trabalhoyermionou-se que a partir
de 50%, a herdabilidade seria considerada aceitdasd utilizacdo de
determinada marca para selecdo assistida. Poréantagmaior o valor da
herdabilidade, mais Util e confiavel a marca seaor

A aceitacdo de que o QTL e marcadores estao ligaekis trabalho,
parte do principio que estes devem estar a umandiat maxima de 10cM,
gue seria o limite consideravel para ndo ocorrédeipermutas. Assim, das
10 marcas significativas e com herdabilidade maioe 50%, oito estdo
ligadas ao QTL (X57211, BM183, PVBR189, BM189, BNMI)48BM160,
PVBR35, SSR-IAC143)(Figura 3).
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Figura 3. Frequéncia de recombinacédo entre os oanes e os QTLs de
resisténcia ao mofo branco pelo método do &ciddiomxgpor marcadores
SSR, utilizando o métodanoving away from the markerom andlise
bayesiana.

O efeito aditivo refere-se ao efeito da substimicks alelos do
genitor suscetivel pelos alelos do genitor redisteDs sinais negativos dos
efeitos aditivos indicam que os alelos da linhagesistente, que possui a
menor média, diminuem o valor do carater. Comoadiagéo fenotipica foi
realizada por meio de escala de notas, sendo armeie indicadora da
maior resisténcia, a diminuicdo no valor do cardésa a resisténcia a
doenca. Assim, os efeitos aditivos negativos par&dLs relacionados a
caracteristica indicam que os alelos proveniergeliniagem parental Jalo,
que foi a linhagem caracterizada como resisteméluenciam essa
caracteristica, diminuindo a doencga. Esse fato éxttema importancia no
melhoramento genético de plantas jA& que apenadedeseaditivos séo
transmitidos por descendéncia na auséncia do adergelecdo (JULIATTI

et al., 2013). Os efeitos de domin&ncia negatimdgam que os individuos
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heterozigotos obtiveram uma menor média para essasteristicas do que
a média dos homozigotos e contribuem para maigstéesia. Assim como
no caso da herdabilidade, também ndo ha um paadr@odefinir quando o
efeito é considerado baixo, médio ou alto. O qusabe é que quanto menor
0 seu valor (considerando-se como favoraveis osogfa@egativos), mais
contribuird para reducéo da doenca.

As informacdes a respeito da deteccdo dos QTLsciases a
resisténcia ao mofo branco pedtraw testencontram-se na Tabela 2,
APENDICE C.

Entre os 70 marcadores utilizados, 54 identificar&@TLs
significativos (FR x Wald>6) (Figura 4).

FR"Wald
300 400 500
| | I
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|

100
1

N/\A/\N/L\A&A/W\/\’

RN R NN RN RN RN
1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52 55 58 61 64 67 70

Marcas

Figura 4. Identificacdo dos QTLs de resisténcianafo branco pelo método
straw test por marcadores SSR, utilizando o métaaaving away from the
markercom analisdayesiana.

Entre os 54 marcadores, seis apresentaram heddalglide pelo
menos 50% (X57211, PVBR144, PVBR189, X60000, GAT8RM197)
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(Figura 5), todos distantes até 10cM do QTL. A dé&ria de recombinagéao
esta representada na Figura 6.

I B S B

Herdabilidade

0.02 008 014 020 026 032 038 044 050 056 0.62

RN R N N N RN RN RN RN
1 4 7 10 14 18 22 26 30 34 38 42 46 50 54 58 62 66 70

Marcas
Figura 5. Herdabilidades dos QTLs de resisténciamafo branco pelo
métodostraw test por marcadores SSR, utilizando o métodoving away
from the markecom analiséayesiana.
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Figura 6. Frequéncia de recombinacdo entre os danmes e 0s QTLs de
resisténcia ao mofo branco pelo métadmaw test por marcadores SSR,
utilizando o métodanoving away from the markeom analisdayesiana.

O marcador BM157 foi mapeado por Mkwaila (2013) @Gbl,
ligado ao QTL WM1.87*°que explica 19,9% da variac&o na resisténcia ao
mofo branco avaliado pela incidéncia no campo. &Nestudo, este marcador
identifica QTL significativo para ambos métododizaidos (acido oxalico e
straw test. Pode-se observar que o marcador BM157 se eact9i®19cM
distante do QTL identificado pelo acido oxalico ed4imo do QTL
identificado pelo straw test (1,051cM), no entanto apresenta baixa
herdabilidade.

Ainda no GL1, Blair et al. (2003), mapearam o0 mdocaBMDA45.
Este marcador néo foi eficiente em identificar QHesresisténcia ao mofo
branco, ja que segrega independentemente do QTiifidado pelo &cido e

apresenta baixa herdabilidade pelo métodstdov test
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O QTL WM2.4 foi mapeado no GL2 por Antdnio (201lne
populacdo segregante derivada de M20 e Ex RicaZ8iadas pelstraw
test e se encontra flanqueado pelos marcadores ATBME?S a 3,8cM.
Neste trabalho, os marcadores ATA9 e BM175 apesaiddntificarem
QTLs significativos que atuam na reducéo da doésfgdtos de dominancia
negativos) por ambas metodologias, ndo sdo coasiodeliteis para selecéo
assistida, uma vez que apresentaram uma baixabliletdde, e no caso do
marcador BM175 na avali¢cdo pelo acido, apesar diabhidade superior a
50%, se encontra distante do QTL.

Em estudo conduzido por Haggard (2006), no GL2¢®’inam-se 0s
marcadores BM139 que apresentou forte associagiioacoesisténcia de
campo ao mofo branco e o GATS91, que apresentaciagdo com a
resisténcia tanto de campo como pstfaw test.

Ainda no grupo GL2, foram encontrados outros mareeg] como 0
BMD17 (BLAIR et al., 2003), BMc34 (BLAIR et al., 20), novamente o
BM139 e BM143 (BLAIR; IRIARTE; BEEBE, 2006). Mkwail (2013)
identificou um QTL pelastraw testutilizando a populagdo TW (Tacana x Pl
318695) neste grupo de ligacdo proximo ao marc&idt43. A autora
sugere que este é o mesmo QTL anteriormente déteeta populacbes
Bunsi/Raven (ENDER; KELLY, 2005) e G122/CO72548 (MWELL et
al., 2007) e o designou WMZ*“™ Segundo Soule et al. (2011) este é o
décimo QTL identificado nesta regido, a qual tamb#mtém genes de
defesa da planta, como as Proteinas inibidoraslkigaRicturonases (PGIPSs)
e a Chalcona sintase (CHS) que séo proteinas adas@ resposta de defesa
das plantas.

Entre os marcadores ja identificados na literabar&L2, o BMc34
neste estudo, apesar de identificar QTL significatielo acido oxalico e
pelo straw test apresentou baixa herdabilidade (20,840% e 38,515%
respectivamente). No entanto, o marcador BM143, goetrabalho de
Mkwaila (2013) se encontra mais proximo ao QTL W&12°“™ neste

estudo s6 identificou QTL significativo pelo acidaalico, que apesar de
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apresentar efeito de dominancia negativo, possaihaixa herdabilidade. O
marcador BM139 identificou QTL por ambas metodasgino entanto com
baixa herdabilidade. O GATS91 identificou QTL ponkes metodologias,
sendo mais promissor para SAM na avaliacdo pebw test pois atua na
reducdo da doenca (efeito aditivo e de dominaneia-0j284 e -0,011
respectivamente) e 52,058% de herdabilidade.

Com base nestes varios QTLs encontrados nestayégifio neste
trabalho, como na literatura citada, € provavel gagacfes alélicas nos
genes PGIP ou CHS no GL2 podem contribuir parasisténcia ao mofo
branco (MKWAILA, 2013).

A saturacdo do GL2 por marcadores SSR tem sidonaimse em
trabalhos anteriores, indicando que pode havernsgpreferéncia por
microssatélites neste grupo de ligacéo (BLAIR gt28103; 2008).

O marcador BMD33 foi primeiramente localizado no 1&GLpor
Blair et al. (2003) e por Lopez-Marin et al. (200®0ximo ao QTL
TRL11.2, que controla o comprimento total de raizis feijdo em
experimentos conduzidos na presenca de aluminio2®i8, foi mapeado
por Mkwaila também no GL11, préximo ao QTL WM1T.Tjue explica
15,4% da variacdo na expressao da resisténcia &o bremco pelostraw
test Encontra-se também préximo a um QTL que é resp@hpor 18% na
variacdo do numero de dias para o florescimentod®ineste trabalho, a
autora encontrou correlacdo positiva e signifieatentre dias para o
florescimento e dias para maturidade, o que ja esperado. E
principalmente, correlacdo positiva entre o nungerdias para maturidade e
ocorréncia de mofo branco, detectada tanto ptlaw testcomo pela
incidéncia no campo.

Cultivares que tém um florescimento mais longomradmente sao
mais vulneraveis a ocorréncia e aumento de mofocbrgpois a infeccao
inicial ocorre quando ascésporos germinam em tidlores senescentes,
permitindo a formacéo de hifas de infeccdo e caloréio de folhas, caules e
vagens (LUMSDEN, 1976). Assim, quanto maior o migiodo
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florescimento até a formagdo das vagens, maior tigiaale de flores
senescentes e mais favoravel se torna o ambiemte ganfeccdo do
patégeno.

O marcador BMD36 foi mapeado primeiramente por rBédi al.
(2003) no GL3. Em 2013, Mkwaila mapeou este manctatobém no GL3,
a 15¢cM de um QTL que explica 23,5% da variacaotfpita no nimero de
dias para maturidade, com efeito aditivo negativo.

Grisi et al. (2007) mapearam o marcador PVBR93 nor/.G
Posteriormente, Mkwaila (2013) identificou este cagdor no GL5, préximo
a um QTL que explica 15-21% da variacdo no numerodids para a
maturidade.

Neste estudo, o marcador BMD33 e BMD36 identificar@TLs
significativos pelo acido oxalico, que atuam reddsia doenga, porém, com
baixa herdabilidade (15,120% e 36,134% respectiaganeO marcador
PVBR93 também se encontram proximo a um QTL ideatib pelo 4cido
straw test no entanto com herdabilidade de 28,952%. Este Q@itla
aumentando a resisténcia ao mofo branco (efeitdod@néncia de -0,169).
Como comentado anteriormente, em condi¢cbes nataiisnfeccdo, o
florescimento € determinado como momento criticda peaparecimento dos
primeiros sintomas e desenvolvimento do patégenqudhto maior o seu
periodo, mais longo também o numero de dias panataridade e assim,
mais exposta estd a cultura a infeccdo. Como emsrsadores estdo
reportados na literatura proximos a regides quér@iam o numero de dias
para a maturidade, isso explica por que nesteastied identificaram QTLs
associados a resisténcia ao mofo branco.

No mapa de Haggard (2006), o GL3 possui ainda ocadar
BM172 associado a resisténcia ao mofo branco npaapelostraw test
Este marcador identificou QTL por ambas metodokg@m efeitos na
reducdo da doenca, no entanto apresentou baixatil@dde (39,753% e

27,731% pelo acido oxalicostaw testespectivamente).
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O marcador BM187 foi mapeado no GL 6, identificaral@TL
WMB6.1%°°"31 & partir de populagdes RIL Benton/NY6020-4 (MIKSA
DELORME; RILEY, 2003) e RIL Raven/I9365- 31 (SOUI€E al., 2011).
Este marcador flanqueia QTLs para dias para o dtimento, altura da
planta, largura da planta, nimero de sementes lpotape para o gene V,
referente a cor da flor (BLAIR; IRIARTE; BEEBE, 2800 Haggard (2006),
identificou este marcador associado a resistémciaafo branco pelstraw
testno GL6. Neste trabalho, apesar do marcador BMXar digado ao
QTL (9,101cM) e possuir efeito no sentido de redazdoenca, apresenta
baixa herdabilidade (30,864%) pelo acido oxalicaral(2013), utilizou a
populacdo de mapeamento obtida do cruzamento@RfF€ 9506 e RP-2, e
identificou o marcador BM187 associado ao seu QTisnsignificativo,
com alta herdabilidade, no entanto, contribui p&duzir a resisténcia e
estdo distantes entre si 43,840 cM e 4,470 cM geido oxalico estraw
test,respectivamente.

No GL7, foram identificados os QTLs ATR14, que coef
resisténcia a raga 4 de antracnose e esta a 8ohdusador PVM40 e o QTL
ATR15 de resisténcia a raga 55, que esta a 3ch destcador (BARONI,
2010). Neste trabalho, este marcador identificouQirh pelo acido oxalico,
com efeito aditivo negativo, porém, apresenta bdiradabilidade e se
encontra distante do QTL (19,900cM).

Ainda no GL7, foram mapeados os marcadores BM2&M&83
por Gaitan-Solisa et al. (2002). O BM201 identific@TL pelo acido
oxdlico, no entanto, este QTL atua reduzindo ssté&stia das plantas ao
mofo branco, possui baixa herdabilidade e segnedependentemente do
marcador. J& o marcador BM183, se mostrou eficiantedentificar um
QTL por ambas metodologias, que atua reduzindoeagq pois os efeitos
aditivos e dominéncia sdo negativos. Este marcseli® mais promissor na
selecdo pelo acido oxalico, por apresentar umaabgigdhde de 78,591%.

O marcador ME1 foi primeiramente mapeado no GL 1Blair et
al. (2008) e posteriormente, Blair et al. (2010aleano et al. (2009) o
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mapearam no GL 9. No trabalho de Lara (2013), o MElencontra a
2,290cM de um QTL com 0,550% de herdabilidade pe&diacdo no &cido
oxalico, e a 0,820cM de um QTL com 71,370% de Hmsldade
identificado pelostraw test tendo estes QTLs efeito em aumentar a
resisténcia ao mofo branco. Neste trabalho, o MEbém identificou QTL
pelos dois métodos de avaliagdo. No entanto, aahiiadhde obtida foi
baixa, 17,314% quando utilizado o &cido oxalico £7@2% quando
utilizado ostraw test

Analisando-se a Tabela 5, percebe-se que houve hbanea
coincidéncia entre os marcadores identificando QWmre as duas
metodologias de avaliacdo de resisténcia ao mafocbr (acido oxalico e
straw test. Entre os 70 marcadores utilizados, somente 2cadares
significativos, com herdabilidade superior a 508entificaram QTLs pelo
straw teste também pelo 4cido oxalicoom varia¢éo nos efeitos de reducéo

ou aumento da resisténcia.

Tabela 5. Coincidéncia entre marcadores proxim@s ks pela anélise do
acido oxalico (progénies;f) e pelostraw tes{progénies k) em feijoeiro.

Marcador B E.ad E. Donf h(%)°  FRxwWald
Acido oxalico
X57211 0,862 + + 77,765 2500,330
PVBR189 0,983 - - 53,671 166,489
Straw test
X57211 0,890 + + 63,004 551,893
PVBR189 0,956 - - 50,284 138,647

aDistancia em cM entre o marcador e 0 Q‘TE;feito do QTL: E. ad (efeito aditivo); E.dom
(efeito de dominancia); - Aumentar a resisténtiReduzir a resisténcid;Herdabilidade do

QTL; ® Frequéncia relativa (em 10000 iteracdes) x vabokiid.

De acordo com a Tabela 5, nota-se a coincidéngiaipalmente do
QTL identificado pelo marcador PVBR189, que atuancefeitos em
aumentar a resisténcia. Esse marcador seria pmrtéamportante para

selecdo simultanea da resisténcia tanto pelo @oiético como pelastraw
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test O marcador X57211, apesar de identificar QTL ificativo, atua
reduzindo a resisténcia a doenca.

Este baixo numero de marcadores coincidentes egreduas
metodologias de avaliacdo ja era esperado, umguea correlacao entre as
médias das progénies avaliadas por ambas metodsldgji baixa e néo
significativa. No entanto, a coincidéncia entredois QTLs citados, indica a
principio a possibilidade de tais marcadores ifieatem o mesmo QTL
para os dois mecanismos de resisténcia. Porém,mgprovacdo desta
hipétese somente € possivel com o mapeamento d@$tese analise da
populagdo com maior numero de marcadores, nao sepodanto,
conclusiva neste trabalho.

Aliado a observagdo da falta de correlacdo entrenadiacOes
fenotipicas pelo teste do &cido oxdlico e peilaw test estes resultados
sugerem a possibilidade da presenca de multipkoseta ligados, um ou
mais condicionando maior tolerdncia ao &acido ogdlienquanto outros
impactando negativamente em outros componentegdisténcia ao mofo
branco.

Outros QTLs relacionados com a resisténcia ao raiaco foram
encontrados na literatura, sendo identificadosguiros marcadores, o que
impede de relaciona-los aos identificados no ptesestudo. Assim como
alguns marcadores se associaram com a resistémaizofm branco neste
trabalho, no entanto, sem referéncias na literatienportante destaca-los,
ja que ainda nado foram encontrados resultados kantes em outros
trabalhos.

Utilizando-se a metodologia do acido oxdlico, ogaadores que
ainda ndo foram citados e que merecem destaqueprg@mpalmente o
BM189 e o SSR-IAC143, pois apresentaram maioreweside FR x Wald,
associados a elevadas herdabilidades e aindasefataeducdo do mofo
branco.

Utilizando-se o método dostraw test destacaram-se com

herdabilidade superior a 50% e efeito no aumentorefasténcia os
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marcadores X60000, BM197. O marcador BM197 foi mdpeno GL3 por
Checa e Blair (2008). A analise neste estudo inglizaeste marcador esta a
0,903cM de distancia do QTL. J4 o X6000 se encdh8a2cM distante do
QTL identificado. Estes marcadores apresentarammesores efeitos
aditivos (BM197) e de dominéncia (X60000), ou sejaior poder de
reducdo do mofo branco na populacdo e sdo condaem@omissores na
selecdo assistida.

O elevado numero de marcas significativas encootgaateria a
principio ser questionado. E o primeiro questionameseria como saber que
duas ou mais dessas marcas significativas nacaestieientificando um
mesmo QTL. O resultado das estimativas do desbrjailiie ligacdo, podem
solucionar tal davida.

O conceito de desequilibrio de ligacdo (DL) refegea associacao
ndo aleatoria entre dois genes, entre um QTL eogm marcador, ou entre
QTLs. Com a ligacao génica, dois genes apresentarassociacdo que nao
se da ao acaso, configurando o chamado DL.

A andlise revelou um baixo DL entre os QTLs idécaiflos, seja na
avaliacdo pelo 4cido oxalico ou pedtvaw test Os valores de D’ variaram
de 0,013 (entre os QTLs identificador pelos maroeglX57211 e BM189) a
0,276 (entre os QTLs identificados pelos marcad&®R-IAC143 e SSR-
IAC144) pelo método do acido oxalico. Na avaliag@bo straw test D’
variou de 0,0002 (entre os QTLs identificados petascadores PVBR67 e
BM152) a 0,2572 (entre os QTLs identificados peftoarcadores SSR-
IAC143 e SSR-IAC144). Quanto mais proximo de 1 lmwvde D’, maior o
DL. Portanto, estas baixas estimativas de D’ emadas, levam a concluir
que a ligacdo génica, uma das principais causa®casonam o DL ndo
esta presente, e que cada marca estd relaciomifdeeates QTLS.

Segundo Yue et al. (2000), mesmo quando um Unige gentrola a
caracteristica, ndo ha garantia de que os marcader®NA identificados
em uma populagdo serdo Uteis em diferentes popmdagdincipalmente

quando as populacbes sdo originadas de germoplasuta relacionados,
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gue € o caso do presente estudo, em que a popéatgtvada de genitores
bastante contrastantes. Para que estes marcadges sonsiderados
eficientes nos programas de melhoramento, deveefargeolimorfismos em
diferentes populacdes derivadas de uma ampla @ariale genotipos
parentais.
Uma recomendacao para sequéncia desta pesquisayesdficar a

eficiéncia destes marcadores por meio de validdeétas marcas em outras
populagBes, ou ainda, a verificagdo por meio dédagdo cruzada, que

busca estimar o quao preciso é este modelo nacarau seja, o seu

desempenho para um novo conjunto de dados.
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CONCLUSOES

Os marcadores GATS91, BM197 e X6000 se destacaoamadta
herdabilidade e com os maiores efeitos na redugd@menca peletraw test
sendo assim promissores para a SAM.

Os marcadores BM183, BM189 e SSR-IAC143 estdo mskix a
QTLs identificados pelo acido oxalico, contribuinclam os maiores efeitos
em aumentar a resisténcia ao mofo branco com eldwadabilidade.

Considerando-se as metodologias de avaliacdo p&lo axalico e
straw test simultaneamente, o marcador que mais se destamiow f
PVBR189.
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ARTIGO 2

IDENTIFICACAO DE QTLs DE CARACTERES MORFO-
AGRONOMICOS EM POPULACAO JALO x SMALL WHITE
DE FEIJOEIRO COMUM

RESUMO

O objetivo neste trabalho foi estimar a correlagétve os caracteres
massa de 100 grdos (MCG) e comprimentos de vag¥l)(€folha (CFO),
e identificar QTLs que controlem esses caractemspopulacdo segregante
proveniente do cruzamento entre as cultivaresimfeomum Jalo e Small
White, nas condi¢bes do Sul do Estado de Minasi§&&dg genitores foram
cruzados e posteriormente foi obtida a geragcdoofm 190 plantas. Das
plantas E foram obtidas 190 progénies.sFque foram utilizadas para as
avaliagcOes fenotipicas, onde foram tomadas medidamprimento foliar
e da vagem, e a massa de 100 gréos. Foi extrddiAcde 190 plantasFe
dos genitores, para a genotipagem goimers SSRs polimorficos entre os
genitores. Na avaliacdo fenotipica foram utilizati®® progénies £ e seis
linhagens, em delineamento de latice triplo, 14 xAls médias ajustadas das
avaliagOes referentes a geracgq foram utilizadas para identificagéo de
QTLs pela analiséloving away from the markerom andlisebayesiana
Foram detectadas diferencas genéticas significati®<0,05) entre os
genitores e entre as progénies para todos os ed@sciAs estimativas de
herdabilidade foram 58,89%, 79,39% e 50,37% par®,QWCG e CVA,
respectivamente. As correlacdes genéticas e fécadiforam significativas
e variaram de 0,44 a 0,74, o que indica que ostemes CFO, MCG e CVA
possuem associacdo. A significancia das correlagéedticas entre os trés
caracteres morfo-agrondmicos, sdo em parte, rdssltalas associacbes
entre QTLs para os diferentes caracteres. Pargaselassistida de cada
carater, individualmente, os marcadores consideratiis promissores sao
0 BMD17, para o carater CFO; o marcador BM143 macarater MCG e
para o carater CVA, os marcadores X57211 e PVBROKBmarcadores
mais promissores e que podem ser utilizados ng&elmdireta dos trés
caracteres simultaneamente sdo X57211 e BM197.

Palavras-chave: Comprimento foliar. Massa de 1@sgrComprimento de
vagem. SSRPhaseolus vulgaris
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ABSTRACT

The objectives of this study were: estimating datiens between
the weight of 100 grains (WG), the leaf (LL) ahé ppod length (PL); and to
identify SSR markers linked tQuantitative trait loci(QTLs) associated
with these traits, in segregating population of gwm bean cultivars under
the conditions of the South of Minas Gerais Statee parents Jalo and
Small White were crossed and subsequently obtaheed generation with
190 plants, and each one derived thegfogeny. DNA from 190 fplants
and parents was extracted, for the genotyping wibhymorphic SSRs
primers in the parents. Phenotypic evaluationsaanadysis were set up using
data of the 190 £ progenies. The traits evaluated were: leaf andigogth,
and weight of 100 grains. It was used the triptéda design, 14 x 14. The
adjusted means of the.fprogenies were used to identify the QTLs with the
Moving away from the marker with Bayesian analysiswas detected
significant genetic differences (P<0,05) between ghrents and among the
progenies for all traits. Heritability estimates reve58,89%, 79,39% and
50,37% for (LL), (WG) and (PL) respectively. Thengéic and phenotypic
correlations were significant and ranged from O0@d®,74, indicating that
there is associations among the (LL), (GW) and (Fhg significance of the
genetic correlations between the morphologicaltdras the result of
associations between QTLs, or common QTLs for wifie characters. For
assisted selection individually, the most promisingrkers are the BMD17
for LL, the BM143 marker for GW, and for PL the XAl and PVBR118
markers. The most promising markers that may bd fendirect selection
of the three traits simultaneously are X57211 ahd 87.

Keywords: Leaf length. Weight of 100 grains. Pauplé. SSR.
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INTRODUCAO

A domesticacéo do feijao ocorreu independentenmemteois locais
distintos, Meso-América (sementes pequenas) e Afgigsentes grandes),
sendo o tamanho das sementes a principal caréicgerigie distingue os
dois grupos de germoplasmas (HANNAH et al., 200@CMEAN et al.,
1993; VIEIRA et al, 2005). O conjunto andino € awerizado,
principalmente, por feijdes de graos grandes eofmse T, C, H e A,
enguanto que 0s mesoamericanos possuem sementesnae@ faseolina S
(GEPTS; DEBOUCK, 1991). O tamanho da semente vdgigpequenas
(menor que 20g/100 sementes, como a cultivar Skaite) a grandes
(maior que 40g/100 sementes, como a cultivar Jalo).

Algumas cultivares por serem originarios de difegencentros de
domesticacdo, como as cultivares Jalo e Small White® exemplo,
contrastam em varios aspectos além do tamanho menss® como o
tamanho de folhas e vagens. Ha uma hipdtese gaealayma associacédo
entre o tamanho das folhas, vagens e graos. Se@ailichio et al. (1997),
as inflorescéncias que dardo origem aos grdospsa®nientes de uma
modificag&o das folhas. Assim, cultivares com fslpaquenas iréo produzir
vagens e graos pequenos, e vice-versa. No enfamiicps estudos foram
conduzidos para confirmar essa associagdo. Enwgs, elm trabalho
conduzido por Duarte e Adams (1972) relata a cagéel positiva entre o
tamanho dos gréos e das folhas. Com relagc&o aoricoempo de vagem e
peso de 100 sementes, Aryeetey & Laing (1973) astim em feijdo caupi
correlagdes genotipicas significativas e de altgnibade (0,95). O que ndo
se sabe, é se essa correlacdo é devida a ligagaleiotopia. Um estudo
mais aprofundado nesses caracteres, como a idapéith de QTLs comuns
entre eles, elucidaria melhor o entendimento daciéssio entre tais
caracteristicas.

Assim, o objetivo neste trabalho foi estimar a elagdo entre os

caracteres massa de 100 graos e comprimentos eeneafplha e identificar
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QTLs que controlem esses caracteres em populagéegsate proveniente
do cruzamento entre as cultivares Jalo e Smalla&Vhas condi¢cdes do Sul

do Estado de Minas Gerais.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na area experimentdbéepartamento
de Biologia (DBI) da Universidade Federal de LaytaBLA). O municipio
de Lavras situa-se na regido sul do estado de Mieaais, a 918 metros de
altitude, 21°58’ de latitude Sul e 42°22’ de longi Oeste.

Foram utilizados como genitores as linhagens Jamall White.
Sementes dos genitores foram semeadas em vastisoglae 3,5 litros,
contendo o substrato terra: areia: esterco bodriol). Apds a emergéncia,
foram mantidas em cada vaso trés plantas de fel)&ogenitores foram
cruzados sob telado, e as sementesldidas foram semeadas no campo
experimental da UFLA para obtencdo da geracacAFpartir de planta
individual F, foi obtida uma progénie,k, totalizando 190 progénies, que
foram utilizadas no estudo.

As avaliacdes fenotipicas foram realizadas na siraverno, em
Lavras-MG. O delineamento experimental utilizadoddatice triplo 14 x
14, sendo os tratamentos as 190 progénies e catemienhas, os dois
genitores (linhagens Jalo e Small White) e aindinasagens, Cornell 605,
G-122, Corujinha e CNFC 9506. A parcela experinmefaiaconstituida de
uma linha de um metro com espacamento entre linlea®,60 m e a
densidade de semeadura de quinze sementes porlime#io Foi realizada
adubacdo na semeadura, com 300 kg/ha da féormuBal8-ZN-BOs-K,0)
com posterior aplicacdo de 150 kg/ha de sulfatardénio em cobertura,
aproximadamente vinte dias apds a emergéncia.iga@do foi realizada
normalmente por aspersao sempre que necessario.

Apos o término do florescimento das plantas, foreomadas

medidas (cm) do maior comprimento do foliolo cdntla uma folha por
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planta do tergco médio da planta (CFO). Para medanoprimento da vagem
(CVA), foi tomada a medida longitudinal (cm) entréase e o apice de uma
vagem por planta, coletada no terco médio da plakgamedicGes foram
realizadas em 10 plantas por parcela. As vageasnfaoletadas no fim do
ciclo da cultura, apds completa maturacédo. A m@gsde 100 graos (MCG)
foi obtida pela pesagem em balanca de precisaondeamnostra aleatéria de

100 gréaos.

Extracdo de DNA

O DNA das 190 plantas,Funtamente com os dois genitores foi
extraido de acordo com o procedimento usado peirBest al. (2007).

Foram utilizadas amostras de cerca de 2 g de fgivass de cada
planta, trituradas com 10 mL de tampédo de extragd@0uL de -
mercaptoetanol, em almofariz com nitrogénio ligui@aampéo de extracéo
€ constituido de 2% de CTAB, 100 mM de TRIS (pH),820 mM EDTA
(pH 8,0),1,4 M de NaCl e 1% de polivinilpirrolidor(®VP). O material
triturado permaneceu incubado, por 30 minutos, g de centrifuga, em
banho-maria, a 65°C, sob agitacdo leve. Apds o dardria, os acidos
nucleicos foram extraidos com 10 mL da solugaaébomio: &lcool isoamil
(24:1) e, depois de centrifugados para separaseadeganica da aquosa, 0
sobrenadante, que contém os acidos nucleicos,ofetaclo. Estes foram
precipitados pela adicdo de 30 mL da mistura deoktd5%: acetato de
amonio 7,5M (6:1) e mantidos em um freezer, a -2p®C uma noite. Apds
a precipitacdo, os acidos nucleicos foram trardderipara tubos de
microcentrifuga Eppendorf, centrifugados e secas. #eguida, os acidos
nucleicos foram reidratados em tampao TE (1 mM BRéSTe 0,1 mM de
EDTA). Foi realizada a segunda extracdo com clongififenol:alcool
isoamilico (24:25:1) e os &cidos nucleicos do sumtante foram novamente
precipitados pela adi¢cdo de, pelo menos, trés wdude uma mistura de

acetato de sodio 3M: etanol 95% (1:20). Os &cidageicos precipitados
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foram reidratados em tampdo TE. Aliquotas de DNAidas de cada
linhagem foram quantificadas em gel de agaroseat¥#ado de um padréo
de concentracdo de DNA, construido a partir de DiAfagoi, nas
concentracdes de 100, 200 e 300 ng/uL. Mediantepamagao visual da
intensidade das bandas do DNA das amostras e do3ggaa concentracao
de cada amostra foi estimadaposteriormente, diluida para a concentracdo

de, aproximadamente, 10 ng/uL, utilizada nas reacée

Reacdo com marcadores microssatélites e pré-selecdos pares de

primers para genotipagem da populacéao §

Cada reacéo foi preparada em um volume de 12 pdtpyrando-se
0S seguintes reagentes com as respectivas corgesrdPereira et al.,
2007): 20 ng de DNA genbmico; 100 pM de cada um dos
desoxirribonucleotideos (dATP, dGTP, dCTP e dTTijila unidade da
enzima Taq DNA polimerase; 2,25 pL do parpdeners 2,0 pl de tampéo
de reagao (50 mM tris pH 8,3; 2,0 mM MgC20 mM de KCI; 10 pg de
BSA; 0,25% de ficoll 400; 10 mM de tartrazine) euagbidestilada, até
totalizar 12 pL. As amplificagBes foram realizadas tubos de 0,2 mL, em
termociclador modelo Mastercycler Eppendorf, poriomeo seguinte
programa: uma etapa de dois minutos, a 94°C (deswdio inicial), seguida
de 40 ciclos, sendo cada um de 15 segundos (desg@d), a 94°C; 30
segundos (anelamento dadmerg em temperatura variavel de 55°C a 60°C
e 30 segundos (extensdo) a 72°C. Finalmente, uapa ee dois minutos, a
72°C (extensao final). Os produtos da amplificaf@@m separados por
eletroforese, em gel de poliacrilamida 6%, em tampBE (0,045 M tris-
borato e 0,001 M EDTA), a 80V, por trés horas eam@osteriormente,
foram corados com nitrato de prata e fotografados@&mera digital.

Primeiramente, foi verificada a existéncia de polifismo entre os
genitores com 600 pares derimers amplificadores de regiGes

microssatélites (SSR) aleatérios Bé@aseolus vulgariscujas sequéncias
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estdo disponiveis em Bean Improvement CooperatB4€-(2007). Apds a
verificacdo dos polimorfismos nos genitores, ospritners considerados
polimérficos foram utilizados para genotipar a dapéo k de 190 plantas.
Os fragmentos de DNA amplificados por cada par pdeners foram

identificados na progénie como 0 (zero) para a damdveniente do genitor
Jalo, 2 (dois) para a banda proveniente do gefitoall White e 1(um)

quando presente banda dos dois genitores.

Analises estatisticas

Para realizar as analises de variancia, foi utthzama Unica nota
por parcela, obtida a partir da média das notdsuédias em 10 plantas.
Utilizou-se o Procedimento PROC MIXED do softwardSS
(STATISTICAL ANALYSIS SYSTEM INSTITUTE — SAS INSTIUTE,
2000) para as analises de variancia.
As estimativas de herdabilidade foram obtidas perondas

expressoes:

h2= 0%/ 0%
Em que:
h.2: Herdabilidade no sentido amplo;
o’: Variancia Genética entre progénies;

o’ Variancia Fenotipica entre progénies.

Para cada experimento foi calculada a acuraciativeel€r,g)
(RESENDE; DUARTE, 2007), pela expressao:

g = (1-1F)M1/2

em queF é o valor do teste F de Snedecor para o efeitmatiBmentos da

analise de variancia.
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As correlagdes (Genética e Fenotipica) entre osspde caracteres
bem como os respectivos erros padrées, foram abpdo procedimento
analogo ao apresentado por Holland (2006) e Piephadhring (2011),
através do PROC MIXED do software SAS (STATISTICANALYSIS
SYSTEM INSTITUTE — SAS INSTITUTE, 2000).

Moving away from the marker com andlise bayesiana

A técnica apresentada por Doerge, Zeng e Weir (j1fe@tilizada
sob abordagem bayesiana, incluindo uma adaptacanalise em mdaltiplos
marcadores de Xu (2003) e da andlise de multiploksQ@le Wang et al.
(2005), como descrito por Pamplona (2014). Estai¢acadaptada permite
que o QTL assuma posi¢cdes variando dentro de uenvaidb (distancia)
definido pela fragdo de recombinacéo entre o QDLnearcador, em vez de
fixo entre duas marcas, como no mapeamento poripisit QTLs,
adotando-se uma busca mais restrita. Neste trghatiipou-se o intervalo
definido pelas fracdes de recombinagéo zero ead@ando uma busca de
QTLs referenciada pela marca, dentro deste interfasim, assume-se que
a marca esta ligada ao QTL e, entdo, caminha-s&odeio intervalo
escolhido, afastando-se da marca que estd senlizaddi como pivo.
Portanto, o provavel QTL podera localizar-se enuralg posicdo dentro
deste intervalo.

No método apresentado, utilizou-se uma distribuigéiforme como
funcdo auxiliar, onde se amostra uma nova posit@vés da funcdo de
Haldane (HALDANE, 1919), sob um intervalo delimitacutilizando uma
constante que define o quanto se deve caminharodelat intervalo,
normalmente valor de 1 ou 2 cM.

Como muitos intervalos, na realidade, ndo contérhsQ&ntao eles
sdo penalizados e encolhidos para zero pela metgidolbayesiana

shrinkage Para isso, neste trabalho utilizou-se o0 métodomeado Bayes



108

B, proposto por Meuwissen, Hayes e Goddard (20Qdg considera a
existéncia de muitos locos sem variancia genétipaueos com variancia

genética. Assim, este método utiliza uma priori @ta densidadejr, em

JSZO, sendo ng a variancia genética, e com uma distribuicdo Qui-

quadrado inversa escalada pa?ré> 0, ou seja, a distribuicdo a priori é:

g, =0 com probabilidade 7

G, ~ 7 (v, 8) com probabilidade 1— 7

sendov 0 numero de graus de liberdad&e paréametro de escala7e um
valor conhecido e arbitrariamente especificadoténrabalho, considerou-
sen=0,95).

O perfil da intensidade do QTL € representado pangre Xu

(2007) como uma funcao da posicé¢)r) . No entanto,f (A) pode né&o ser
suficientemente informativa para inferéncia acedea QTL na andlise
bayesianashrinkage Baseado nisto, Yang e Xu (2007), propuseram a
descricdo dos efeitos dos QTLs de acordo com swawa$ quadraticas e
ponderadas pela intensidade da posicéo:
g(r) =W(Q) f(3)
W) =b'V,b+dV, d
sendab ed os vetores de efeitos aditivos e dominantes, cfispenente, dos

QTLs, V, ™" e V™ as inversas das variancias dos efeitos dos QTdasda

-1
2
n 2 a’ 2 Y . .
por {Zi:mj +%2J o2 , que corresponde a inversa da matriz de
bI

-1
2
informacdo do efeito aditivo EZhlm,jz+a/2J o2, que corresponde a
=1 Jd

inversa da matriz de informacéo do efeito dominante
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Esse teste equivale a um Teste de Wali({)) e segue

aproximadamente uma distribuicdo qui-quadrado coms dyraus de
liberdade (YANG; XU, 2007). Neste trabalho, as maraonsideradas

significativas, para esta populacdo, foram aquetaen valor de
g(2) =W(a) f(1) maior quex g5, = 5,99.

No método de identificacdo de QTLs apresentadoRawnplona
(2014) pode ocorrer identificagdo de um mesmo QdiLdiversas marcas, ja
gue as distancias percorridas para a busca de Qiterv@alos pré-
determinados pela fragdo de recombinag¢do) podesalsepor. Assim, para
tentar identificar e eliminar QTLs considerados aigu estimados por
diferentes marcas, utilizou-se o desequilibrio igacBo entre os QTLs
estimados como descrito abaixo, sendo usualmentemado de
desequilibrio de ligacdo normalizado (D"). Os QTbsasiderados com alto

desequilibrio de ligacdo podem ser consideradossomo QTL.

min(P, Pg: P2 Py)
AB T D

min(p, Py, Pa Ps)

sendo

p, afrequéncia do alelo A;
p; a frequéncia do alelo B;
p, =1- p, afrequéncia do alelo a;

P, =1- p; a frequéncia do alelo b;

DAB = Pag™ PaPe

ApoOs identificar os provaveis QLTSs, as distanciageemarca e

QTL foram calculadas em centiMorgans (cM) com aciande Kosambi,
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que assume a presenca de interferéncia nos eveetocombinagéo
(KOSAMBI, 1944; LIU, 1998). Portanto, a formulaligada foi:

1+ ZrJ
1-2r

x=0, 25Dn(

sendar a fracdo de recombinacéo.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Avaliacédo fenotipica dos caracteres morfoldgicos

O resumo da andlise de variancia para os caracesdisdos esta
apresentado na Tabela 1.

As estimativas da acuracia seletiva variaram eogrecaracteres
avaliados. A acuracia seletiva refere-se a coidiel&antre o valor genotipico
verdadeiro do tratamento genético e aquele estimadgartir das
informacdes dos experimentos (COSTA et al., 20B%onforme Resende e
Duarte (2007), os valores entre 70 e 90% sdo oeralds altos. As
estimativas obtidas neste estudo podem entédo sEnesideradas, de grande
magnitude, indicando que os caracteres foram aldiaom boa precisao.

Foram observadas diferencas significativas (P<0,6B)re o0s
gendtipos, e principalmente entre progénies padostoos caracteres
avaliados. A variabilidade entre as progénies égade interesse nos
programas de melhoramento, sendo a sua presenceomaigdo necessaria
para identificagéo dos QTLs.

A diferenca significativa entre genitores reforcamgortancia da
escolha das cultivares Jalo e Small White para esitedo. As estimativas
das médias comprovam o quanto os pais diferempragséo dos caracteres
avaliados. A cultivar Jalo apresentou em média, MCE5 vezes maior que
a Small White. Este resultado é semelhante ao &ackn por Teixeira
(2004), em que essa relacdo (MCG Jalo / MCG Smaita) foi de 2,82
vezes. Em relacdo ao comprimento de folha (CFORagem (CVA), a
cultivar Jalo apresentou em média, CFO e CVA dé &,3,37 vezes maior
que a cultivar Small White, respectivamente.

Comparando-se a média entre 0s genitores e as nEsgé.s
(Tabela 1), nota-se a semelhanca entre estas,ipafimente para o0s
caracteres CFO e CVA. Esta semelhanca entre asasngdide indicar

interagdo alélica principalmente aditiva. Este tig interacdo facilita a
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sele¢cdo porque um individuo ou grupo de individgoando selecionados
produzirdo uma descendéncia com média semelhatde @dividuos que a

originaram.

Tabela 1. Resumo da analise de varidncia para a=cteees
CFO=Comprimento foliar; MCG= Massa de 100 graosAE¥omprimento
de vagem em gendtipos de feijoeiro na safra dermavéProgénies fz).
Estimativas de herdabilidade no sentido amplg),(lcom seus limites
inferiores e superiores (LI e LS) e acuracia seiéti,).

Fontes de variacéo GL QM
CFO MCG CVA
Rep 2 260,93 13,88" 2,78"
Bloco(rep) 39 2,33 9,94" 2,30
Genoétipos 195 1,67 46,09 2,72
Entre progénies 189 1,40 32,15 2,39
Entre genitores 1 912 124898 20,63
Entre testemunhas 3 7,80 448,09 3,89
Entre tipos 2 16,89 44988 26,34
Progénies vs genitores 1 125 116,77 1,94¢
Prog, e genit, vs test, 1 1850 378,26 32,18
Erro 348 0,72 9,54 1,35
Média Jalo 10,57 41,68 12,94
Média Progénies 8,80 23,26 10,52
Média S, White 7,98 13,36 9,14
h.2 % 56,89 79,39 50,37
W, (%) 44,48 73,34 36,08
h? s (%) 66,23 83,79 61,12
r 4 (%) 75,42 89,05 70,97

* *x S gignificativo a 5% e a 1% de probabilidade e rgignificativo,
respectlvamente pelo teste F.

As estimativas das herdabilidades2(hpodem ser consideradas
intermediarias, pois foram superiores a 50%, costadgie para MCG que
alcancou herdabilidade de 79,39%. Estas estimag@assemelhantes as
obtidas em outros trabalhos. Singh (1991) encontestimativas de
herdabilidades para CVA, variando de 0,53 a 0,94ell® et al. (2002)
estimaram as herdabilidades para peso médio deyrEa®; em diferentes
populacBes Fe obtiveram valores entre 0,19 e 0,33, nas épdeasiltivo

primavera-verdo e verdo-outono, respectivamente,sg ainda inferiores
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as obtidas neste trabalho. Lana et al. (2003), #&dwlet al. (2005) e Almeida
et al. (2013), estudando diferentes populacdes ejjeefro, obtiveram

estimativas de herdabilidade para massa de 108 gdin valores menores
que um até 96% e para CVA, a herdabilidade atingiores acima de 90%.
Melo, Santos e Ferreira (2003) encontraram helidaldits para MCG em
uma populacao de linhagens recombinantes provenientruzamento entre
as cultivares Carioca e Flor de Mayo de 60,37% ,8686. E importante

ressaltar que existe uma grande faixa de varia@® @astimativas da
herdabilidade de um mesmo carater e a comparag¢é® egsas estimativas
normalmente é dificultada devido as diferencasmetodologias utilizadas e
também das condicdes ambientais, jA que a hemtaddi ndo é uma

propriedade imutével.

Correlagao entre os caracteres

Todas as correlagbes estimadas foram significati@mnforme
Steel, Torrie e Dickey (1997), na medida em querro-gadrdo é, pelo
menos, 50% inferior & estimativa, pode-se infetie ggssa correlagdo é
significativamente ndo nula (P<0,05) (Tabela 2). @&srelagbes foram
positivas, 0 que indica que 0s mesmos mecanisme®lofjicos
influenciaram as causas da variacdo genética etifgze para estes

caracteres.

Tabela 3. Estimativas de Coeficientes de CorrelaG&notipica 1) e
Fenotipica If) entre os caracteres CFO=Comprimento foliar; MQ@Eassa
de 100 gréos; CVA= comprimento de vagem entre mpiegéhk; do
cruzamento Jalo x Small White, em Lavras=MG.

Caracteres Correlacdes

g I
CFOxXCVA 0,54 (0,11) 0,44 (0,07)
CFOXMCG 0,58 (0,08) 0,42 (0,07)
CVAXMCG 0,74 (0,08) 0,51 (0,06)

Obs: Os valores entre parénteses referem-se assaamsociados as estimativas de correlagédo.
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Com relagdo as magnitudes, os valores variaram, 42 & 0,74,
sendo que todas as correlagbes genotipicas forpeniaes as fenotipicas,
demonstrando uma maior contribuicdo dos fatoregtgms na associacao
desses caracteres. A correlacdo genética é respbpsda fracdo herdavel
dos genitores para a progénie (COIMBRA et al., 2080@ode ser causada,
principalmente, pela pleiotropia ou genes ligaddscorrelacdo genética
entre CFO e MCG foi 0,58. Entre os caracteres CEBY & foi 0,54, e entre
CVA e MCG, foi um pouco maior, 0,74. Ao contrario dbservado neste
estudo, Andrade et al. (2005) encontraram correlaggnética negativa,
entre CVA e MCG avaliando a producédo de feijao-geroh 14 gendtipos de
feijdo-caupi, mostrando que a selecdo para o awmdat CVA pode
diminuir a MCG. J& Awan et al. (2014), avaliandogk®étipos de feijoeiro,
obtiveram correlacéo fenotipica de 0,44. Aryeetdyaimg (1973) também
estimaram em feijdo caupi, correlagbes genotipsagsficativas e de alta
magnitude (0,95) entre CVA e MCG. A significAncasdorrelacdes obtidas
neste estudo, indica que estes caracteres possaeqTiagdo, COMO
comentado por Collicchio et al. (1997), podendo gartilhar um ou mais
genes responsaveis pela expressdo destes carattsesaponta para a
possibilidade de ocorréncia de identificacdo de Tomuns entre 0s
caracteres.

A magnitude intermediaria das correlacbes apompiasaibilidade de
selecdo de linhagens que associem caracteresdessd em feijoeiro, como

folhas menores e vagens e grdos de tamanhos inliéros.

Identificacdo de QTLs para os caracteres morfologms

Os dados relacionados a identificacdo dos QTLscaskms ao
comprimento de folha (CFO), comprimento de vagenrACe massa de
100 gréos (MCG), encontram-se nas Tabelas 3, AAPBNDICE C.

Entre as 70 marcas utilizadas na genotipagem, 5&amfo

significativas (FRxWald >6) para o carater CFO.tBgsll, apresentaram-
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se ligadas ao QTL e com herdabilidade superiorda 6467211, PV-at004,
ATA9, PVBR67, X60000, PVgccacc001l, BM160, ATA244MB17,
GATS91 e BM197).

Para o carater MCG, entre as 70 marcas, 64 forgnifisativas
(FRxWald>6). Entre estas, 20 apresentaram herdal@ superior a 50%
(X57211, PV-at004, ATA9, BM185, PVM45, PVBR189, PSYEBR_279,
ATA269, BM143, BM212, BMD45, PVBR11, PVESTBR_71, BBP,
BMc5, BMc68, BMc88, GATS91, BM197 e PVBR93). Os QTL
identificados por estas marcas se encontram tanthgt@nciados em até
10cM.

Para o carater CVA, 58 marcas foram significatif@@*Wald>6), e
destas, 14 apresentaram herdabilidade superior% B0distancia maxima
de 10cM entre marcador e QTL (X57211, PV-at008, B&IicBM185,
BM175, BM187, BM140, PVBR118, PVBR185, BN, BMc6BMD17,
BM197e PVBR93).

O alto numero de QTL significativos para os tréscteres, pode
ser devido a alta variacdo na populagéo, pois envalo entre as médias
maxima e minima foi bem amplo: CFO 6,953 cm a 10 66; CVA 8,790
cm a 16,420 cm e MCG:15,193 g a 31,828 g. Deveesdrar que neste
trabalho foi utilizada uma populacédo obtida de unzamento Andino X
Mesoamericano. Blair et al. (2010), comentam em sabalho que
encontraram poucos QTLs para concentracdo de Fe enZsemente de
feijoeiro, e atribui a isso, o fato de utilizar wnuzamentantrapool génico.
Ele explica que em cruzameniaterpool génico (Andino x Mesoamericano
por exemplo), h4 maior nimero de genes envolvidasharanca de
determinadas caracteristicas. Por isso também éduwaior nimero de
QTLs identificados quando se utiliza este tipo dpytacao.

Em relacdo ao CFO ndo foram encontrados na literatelatos
referentes a identificacdo de QTLs para este caréteque destaca a

importancia dos resultados aqui encontrados.
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O marcador BM164 foi mapeado no GL2 ligado a um @k atua
na expressao do comprimento de vagem (CVA) por Datial. (2006),
sendo flanqueado pelos marcadores BM139 e BM172teNestudo, os
marcadores BM139 e BM172, também identificaram Q@aksociados ao
CVA, no entanto com baixa herdabilidade, 24,572% 38,496%
respectivamente.

Um dos principais trabalhos encontrados na liteaatuque
contempla mapeamento de QTLs para MCG, foi realizaal Blair et al.
(2006). Os autores avaliaram caracteristicas fgaé, arquitetura de
planta, peso de semente, producdo e componentesodacdo, em uma
populacdo de retrocruzamento obtida do cruzamemtoe eCerinza e
G24404. Vérios resultados encontrados por esseseaytcorroboram com
0s encontrados no presente estudo, no que se af¥rés para MCG, e por
isso, considerou-se oportuno divulga-los.

O marcador BM143, foi mapeado no GL 2 por Blaiakt(2006)
ligado ao QTLsw2.1 que controla peso de semente (MCG). Mais tarde,
Cichy et al. (2009), também identificaram um QTIlépmo ao marcador
BM143, que atua na concentracdo de fésforo (Peneeste. Os resultados
encontrados neste estudo, mostram que o marcad@dBientificou um
QTL significativo para MCG e com uma elevada heildiduzle (98,658).
Isso o torna promissor para utilizacdo na SAM.

Blair et al. (2006) identificaram o QTéw2.2,no GL2, controlando
a MCG, ligado ao marcador BM152, sendo que um dacaxdores que o
flanqueia é o GATS91. Outro trabalho que confirmalacdo do marcador
BM152 com o peso de 100 sementes foi realizadoTpoteira (2004). A
autora identificou QTL ligado a este marcador, iegpido grandes
percentuais da variacdo fenotipica para o pesc0fiesémentes. Porém, a
autora mapeou este marcador no GL4, diferententenBair et al. (2006).
Neste estudo, o QTL identificado pelo marcador BR|l@pesar de

significativo, apresentou uma baixa herdabilideai®@d para CVA quanto
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para MCG. J& o marcador GATS91, se encontra prodmon QTL com
elevado efeito aditivo (0,6036) e herdabilidad&dd219%.

No GL3, Blair et al. (2006), mapearam o Q¥3.1, ligado ao
marcador BM181, flanqueado pelos marcadores BM1®BMO8. Destes
marcadores, o BM197, foi utilizado neste estudansbem identificou um
QTL para os caracteres avaliados. Para CFO, idsntifum QTL com
50,768% de herdabilidade, para CVA a herdabilidd®TL foi 58,462% e
para MCG, o QTL apresenta uma herdabilidade de86292

No GL4, foram encontrados o0s seguintes marcadoXé8000
(encontrado na literatura também como PV-at003peado por Yu et al.
(2000) e 0 PVBR35, mapeado por Grisi et al. (20B#jre estes, o marcador
X60000 foi utilizado neste trabalho e se mostraoesdo a um QTL para
CFO, com herdabilidade de 51,736%.

O marcador Pv-at006 foi mapeado no GL5, proximogene de
expressdo da glutamina sintetase, umas das enzisasnsaveis pela
assimilacéo de nitrogénio pelo feijoeiro (YU et 2D00). Este marcador se
encontra préximo (1,016cM) a um QTL que controlM@G, no entanto
com uma herdabilidade de 25,325%.

O marcador BM160 foi mapeado no GL7 inicialmente @aitan-
Solisa et al. (2002) e também por Blair et al. @0Que identificaram neste
grupo o QTL sw7.1 ligado ao logih, e flanqueado pelas marcas BM160 e
BM185. O BM160 encontra-se também flanqueando o @QRL.1 que
controla altura de planta. O loco BM185 esta tamlaésociado ao QTL
pw7.1 que expressa largura da planta e também aoSpAL que atua na
expressdo do numero de sementes por planta.

Neste estudo, o marcador BM160, apesar de ideartifi@TLs
significativos para CVA e MCG, apresenta baixa hbilidade e se encontra
distante do QTL para ambos caracteres. Ja o owtroaaior que flanqueia o
QTL, BM185, neste trabalho apresentou-se ligadmaQiL para CVA e
MCG, com elevada herdabilidade (53,175% e 96,2@bactivamente)
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No GL8, Blair et al. (2006) mapearam o QBwB8.2, ligado ao
marcador BM165, sendo que um dos marcadores quanqukiam é o
BM189, que neste trabalho também identificou QTtagdCG, no entanto,
com uma herdabilidade intermediaria (48,482%).

Os marcadores BM157 e BM212, foram mapeados no GlatO
Davis et al. (2006) e Blair et al. (2006) respeatiente. Os dois marcadores
estdo associados a QTLs que controlam a expressBMCe&. O marcador
BM212 se encontra ligado ao QFial10.1.

Neste trabalho, estes dois marcadores também sdranaos
associados significativamente a QTLs com elevaddabdidade para MCG,
e também CFO e CVA. No entanto, o marcador BM15fegm a quase
20cM do QTL nos trés caracteres.

Ao se analisar a Figura 1, nota-se que a marcaedérente ao
marcador BMD17 se destacou na identificacdo de @a&ta CFO. Esta
marcas pode ser promissora na selecdo indiretaaf@n de estar a menos
de 1cM do QTL, apresentam ainda elevada herdathdi§a9,374%), critério
gue define a confianga da utilizacdo da marca leg&e assistida (Tabela 3,
APENDICE C).
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Figura 1. Identificacdo de QTLs para Comprimentofadba (CFO) em
feijoeiro, por marcadores SSR, pelo métmdoving away from the marker
com andliséayesiana.

Na Figura 2, é possivel notar que a marca que seagestacou na
identificagdo de QTL para MCG foi a 31, que repnéseo marcador
BM143. Este marcador identificou o QTL com maiotovede FRxWald,
associado a maior estimativa de herdabilidade 884 e elevado efeito
aditivo negativo (-2,9037), o que o leva a atuaisnedicientemente na
reducdo da expressao do carater. (Tabela 5, APERDIC Isso caracteriza

a marca como promissora a ser utilizada na sebesgstida.
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Figura 2. Identificacdo de QTLs para Massa de 1fEHbg (MCG) em

feijoeiro, por marcadores SSR, pelo métmdoving away from the marker
com andlisdayesiana.

Ja na Figura 3, referente a identificacdo de QTra VA, as duas

marcas que mais se destacam sdo as marcas 1 eeddorgespondem aos

marcadores X57211 e PVBR118. Essas marcas apnesentambém,

elevada herdabilidade, 78,211% e 77,486%, respecénte. Para este

carater, estas duas marcas se revelam mais fai®eauélizacdo na selegéo

indireta.



121

800 1000 1200
I 1

FR"Wald
600
|

e

ETETTETET CET TERETTEIET TE T EETTEVELT FTEE TTTETTUTEL TR BT TETET TETT T T
1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52 55 58 61 64 67 70

Marcas

Figura 3. Identificagcdo de QTLs para Comprimentovdgem (CVA) em
feijoeiro, por marcadores SSR, pelo métmdoving away from the marker
com andlisdayesiana.

Na tabela 5, encontram-se 0os QTLs comuns entreésaracteres
avaliados. Os marcadores desta tabela, s&o aqustgsficativos
(FRxWald>6) e com herdabilidade superior a 50%.
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Tabela 5. Coincidéncia entre QTLs significativoR{®/ald>6) e com
herdabilidade superior a 50% para comprimento e f(CFO), massa de
100 graos (MCG) e comprimento de vagem (CVA) eng@nies ks em
feijoeiro.

Marcador D? E.ad E. Don? h’(%)° FxWald'
CFO
X57211 0,919 + - 53,447 204,712
BM157 19,991 + - 74,841 146,774
BMD45 17,737 + - 68,299 206,801
BM197 1,034 + - 50,768 230,891
MCG
X57211 0,868 + + 78,031 2544,885
BM157 19,997 + + 92,648 5152,520
BMD45 0,476 - - 73,346 619,973
BM197 1,015 + + 52,286 303,894
CVA
X57211 0,859 + - 78,211 1171,260
BM157 19,983 + - 72,347 261,048
BMDA45 17,733 + + 70,309 291,459
BM197 1,027 + + 58,462 290,229

aDistancia em cM entre o marcador e o QTEfeito do QTL: E.ad (efeito aditivo); E.dom
(efeito de dominancia); - Reduz o efeito;Aumenta o efeito® Herdabilidade do QTLY

Frequéncia relativa (em 10000 iteracdes) x valonadd.

Analisando-se a Tabela 5, percebe-se que das Hasauatro sédo
comuns entre os trés caracteres. No entanto, dassnmerecem destaque,
por se apresentarem ligadas ao QTL, X57211 e BM197.

Estes resultados demonstram a ocorréncia de as8esieentre
QTLs para os diferentes caracteres. Pode-se infguie as correlacdes
genéticas significativas estimadas anteriormente, wpriaram de 0,54 a
0,74 entre os trés caracteres morfo-agrondmicokadea, sao resultados,
pelo menos em parte, dessa associacdo. Nao fommteados na literatura,
dados sobre QTLs que correlacionassem esses te&deras. Isso mostra a
importancia dos resultados obtidos neste estugoyrarmaior entendimento
das relacdes entre os caracteres CFO, CVA e MCG.

Correlacao genética significativa indica que osacares avaliados

podem compartilhar um ou mais genes responsavéas Spa expressao.
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Estes genes, ou QTLs, podem entdo ser pleiotropictigados. No entanto,
0 que se V&, é que foi possivel identificar seid QTada um atuando nos
trés caracteres, o que caracteriza, provavelmplgi®tropia. E claro que a
presenca de pleiotropia ou ndo, sé poderia seiro@da com um estudo de
isolamento dos QTLs e o seqlienciamento dos mesmos.

As estimativas do desequilibrio de ligacdo podamaj a entender
melhor a relacdo entre os diferentes QTLs. A amdliselou um baixo DL
entre os QTLs identificados para os trés caracteres

Os valores minimos de D’ foram 0,0003423 (entre QUELS
identificados pelos marcadores BN e PVESTBR_95 @&@), 0,0003405
(entre os QTLs identificados pelos marcadores BMB®Mc88 para CVA)
e 0,0006534 (entre os QTLs identificados pelos adoes GATS91 e
PVESTBR_95). Os valores maximos de D’ ocorrerameeas marcadores
SSR-IAC143 e SSR-IAC144, e foram 0,2574, 0,2565,251B para 0S
caracteres CFO, CVA e MCG respectivamente.

Quanto mais préximo de 1 o valor de D’, maior o [Assim, as
baixas estimativas de D’ encontradas, levam aiinfeie a ligacdo génica,
uma das principais causas que ocasionam o DL nd@essente, e que cada
marca esta relacionada a diferentes QTLs.

Além da contribuicdo no entendimento da associagdive 0s
caracteres, os marcadores que identificaram immuedaQTLs neste estudo
tém grande potencial para a utilizacdo na seletwdireta, pois se mostraram
associados a elevadas herdabilidades e se encopttaimos aos seus
respectivos QTLs, 0 que sdo indicios favoraveigaautilizacdo na selecdo
assistida por marcadores moleculares. E claro lgums fatores devem ser
considerados, principalmente a eficiéncia das noéwgihs de selecdo que
visem obter cultivares com tamanhos variados dests, folhas e vagens.

A adoc¢do dos marcadores ligados a QTLs que contraa trés
caracteres, simultaneamente, para a selecéo @asistina o emprego dos
marcadores moleculares mais econdmicos pelo usandenarcador para

selecdo simultdnea de mais de uma caracteristica.
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CONCLUSOES

As correlacbes genéticas significativas entre @&s ttaracteres
morfo-agronémicos, sdo, pelo menos em parte, egkgt das associacdes
entre QTLs para os diferentes caracteres.

Para selecdo assistida de cada carater, indiviénddm os
marcadores considerados mais promissores sdo o BMizta o carater
CFO; o marcador BM143 para o carater MCG e pararater CVA, os
marcadores X57211 e PVBR118.

Os marcadores mais promissores e que podem siadd$ na
selecdo indireta dos trés caracteres, simultandamedo: X57211 e
BM197.
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APENDICE A

Tabela 1A. Médias ajustadas das 190 progénigs dos genitores e testemunhas,
avaliados pelstraw test
Progénie Nota Progénie Nota Progénie Nota Progénimta

1 4,93 50 4,14 99 2,79 148 4,02
2 5,12 51 4,02 100 3,91 149 4,96
3 3,94 52 5,36 101 3,46 150 3,25
4 5,27 53 4,33 102 3,97 151 4,09
5 4,41 54 4,93 103 3,66 152 4,06
6 4,61 55 4,58 104 4,42 153 4,10
7 5,30 56 521 105 4,53 154 4,25
8 4,10 57 4,27 106 4,03 155 4,41
9 4,43 58 4,25 107 3,95 156 3,66
10 4,20 59 4,89 108 4,05 157 4,36
11 3,99 60 4,27 109 4,26 158 5,00
12 4,37 61 4,81 110 4,58 159 6,00
13 5,50 62 4,00 111 3,94 160 3,84
14 3,76 63 5,17 112 4,33 161 4,64
15 4,09 64 4,53 113 4,21 162 4,30
16 4,40 65 4,17 114 4,22 163 5,01
17 4,84 66 4,90 115 5,07 164 3,81
18 4,35 67 4,58 116 4,38 165 3,85
19 4,83 68 3,89 117 4,34 166 4,25
20 5,09 69 4,09 118 4,70 167 4,65
21 4,05 70 4,71 119 5,52 168 4,35
22 4,09 71 4,13 120 5,02 169 5,37
23 5,01 72 4,08 121 4,93 170 3,90
24 3,96 73 512 122 4,93 171 5,16
25 3,82 74 4,91 123 4,63 172 4,66
26 3,31 75 4,05 124 4,69 173 4,08

N
~

3,65 76 514 125 4,33 174 3,80
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Progénie Nota Progénie Nota Progénie Nota Progéniota
28 4,47 77 3,30 126 3,41 175 4,80
29 5,27 78 4,64 127 4,18 176 3,86
30 4,99 79 4,15 128 4,10 177 6,36
31 4,61 80 3,91 129 4,55 178 4,39
32 4,03 81 4,15 130 4,33 179 3,17
33 5,86 82 4,30 131 5,65 180 4,94
34 4,72 83 3,97 132 3,30 181 4,68
35 4,50 84 3,55 133 4,27 182 4,98
36 4,68 85 4,61 134 4,37 183 3,52
37 4,67 86 3,41 135 3,96 184 4,69
38 3,94 87 4,12 136 4,71 185 4,19
39 3,96 88 4,69 137 4,71 186 5,06
40 4,28 89 4,87 138 4,10 187 4,64
41 4,29 90 3,59 139 4,74 188 4,39
42 4,79 91 4,54 140 4,86 189 3,70
43 4,52 92 3,87 141 4,36 190 2,92
44 4,10 93 4,50 142 4,85 Jalo 4,13
45 4,85 94 5,39 143 4,44 S, White 4,71
46 4,29 95 4,74 144 3,89  Cornell 3,58
47 5,84 96 4,25 145 5,83 Corujinha 5,40
48 4,77 97 591 146 3,99
49 4,20 98 4,73 147 3,27
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APENDICE B

Tabela 1B. Nomes e sequéncias plosiersSSR utilizados para genotipagem .

PRIMER SEQUENCIA
X57022 (PV- AAG GAT GGG TTC CGT GCT TG
gaat001) CAC GGT ACA CGA AAC CAT GCT ATC
9 ACC TAG AGC CTA ATC CTC CTG CGT
GAA TGT GAA TAT CAG AAA CGA AAT GG
X61293 (PV-at004) ATT CTG CCG AGA CTG GTCCTG C
GAT TGA AAT ATC AAA GAG AAT TGT TAC C
X74919 (PV-at006) CCG TTG CCT GTATTT CCC CAT
CGT GTG AAG TCA TCT GGA GTG GTC
X96999 (PV-at008) AGT CGC CAT AGT TGA AAT TTAGGT G
CTT ATT AAA ACG TGA GCA TAT GTA TCA
TTC
BM139 TTA GCA ATA CCG CCA TGA GAG
ACT GTA GCT CAA ACA GGG CAC
BM143 GGG AAA TGA ACA GAG GAA A
ATG TTG GGA ACT TTT AGT GTG
BM152 AAG AGG AGG TCG AAA CCT TAAATC G
CCG GGA CTT GCC AGA AGA AC
BM187 AAG GAG GTT TCT ACC TAATTCC
AAA GCA GGG ATG TAG TTG C
BM140 TGC ACA ACA CAC ATT TAG TGA C
CCT ACC AAG ATT GAT TTATGG G
BMc34 TGCAGCTTCTCGTTTCATCA
CGCCATAACAACAATGAAGG
ATA9 AAGCCACTGTAGCTGGAAGC
GCCCTTCTACTACCACTCTA
X60000 ACCTAGAGCCTAATCCTTCTGCGT

GAATGTGAATATCAGAAAGCAAATGG

BM212 AGGAAGGGATCCAAAGTCACTC
TGAACTTTCAGGTATTGATGAATGAAG
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PRIMER

SEQUENCIA

GATS91

U77935(PV-gccacc001)

BM201

BM200

BM197

BM189

BMD17

BMD36

AZ301561.1

PVEPSE3001F10

(PVM40)

BM157

BM172

BM185

BMDA45

GAG TGC GGA AGC GAG TAG AG
TCCGTGTCCCTCTGT CTG TG

CGT TAG ATC CCG CCC AAT AGT
CCG TCC AGG AAG AGC GAG C

TGG TGC TAC AGA CTT GAT GG
TGT CAC CTC TCT CCT CCA AT

TGGTGG TTG TTATGG GAG AAG

ATTTGT CTCTGT CTATTC CTT CTT CCA

C

TGG ACT GGT CGA TAC GAA GC
CCC AGAAGATTG AGAACA CCAC

CTCCCACTCTCACCCTCACT
GCG CCA AGT GAAACT AAGTAG A

GTT AGATCC CGC CCAATAGTC
AGA TAG GAA GGG CGT GGT TT

CAT AAC ATC GAAGCCTCACAGT
ACG TGC GTACGA ATACTCAGTC

TTG ACT GAATCT ACACGG TTG TG
CCT GAAAGT GCAGAG TGG TG

CTCTCCATTTTGTCAG
GAA CCA TCA GAA ACT AC

ACTTAACAAGGAATAGCCACACA
GTTAATTGTTTCCAATATCAACCTG

CTG TSG CTC AAA CAG GGC ACT
GCA ATA CCG CCATGA GAG AT
AAG GAG GTT TCT ACCTAATTCC
AAA GCA GGG ATGTAGTTGC

GGT TGG GAA GCC TCATAC AG
ATCTTCGACCCACCTTGCT
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PRIMER SEQUENCIA
BMD33 TAC GCT GTG ATG CAT GGT TT
CCT GAAAGT GCAGAG TGG TG
BN CAGCTTAGCATTGAATGTTG
GAAAGAGCAGTATAAGTCCT
ME1 ATACGAGGTTAGCCTAAATC
ATTCACCGTCAAACTCGCAA
BMc112 TGGAATAGGGAGCGGAGA
TTGATTCCATTCCGACATCA
BMc32 TCCTCTTCTTCAGCCCAATG
TTCCCAGCTCTTCCCAGA
BMc5 TGCTAGGGGAGGAGCTAACA
GCCTTCTCCATGGTGGAAAT
BMc68 TTCAAAATTCCCTATTTACCTTCTTC
GCAGAACAACAATGCAGAGA
BM183 CTCAAATCTATTCACTGGTCAGC
TCTTACAGCCTTGCAGACATC
M75856 CAATCCTCTCTCTCTCATTTCCAATC
GACCTTGAAGTCGGTGTCGTTT
PVBR118 AGGAGAGTGTCTCCCAGTGC
TGTGTTGATGGAAGAGAGAGAGA
PVBR185 TGGTAAAGCAAAAACGATGG
GACAGAAGAGTGAGGGTGTGAA
PVBR189 GTTGGTGAGCCAACCCTTTA
TGATGCGCTTTTTGTTTCAG
PVBR35 TCTACGCGTTCCCTCTGTCT
AGTGGATGTGTGGGAAAAGC
PVBR67 TGAGCCATATATTTTTCTCACTCTT

ATGGGCATGGTGGATGATAG
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PRIMER

SEQUENCIA

PVMO03 TC116 (PVMO03)
PVM45 PVEPSE2024D09
(PVM45)
BM156
BM160
BM175
PVBR93

PVESTBR_10

PVESTBR_158

ATA244

ATA247

ATA269

BMc88

PVBR144

PVESTBR_17

CCGCCTTCTTCTTCT TCT TC
CGG CGAGTCATCTTTTCC

GAG GGT AGTTTC TGG A
GAC CAAGTTCTCTTTC

CTTGTTCCACCTCCCATCATAGC
TGCTTGCATCTCAGCCAGAATC

CGTGCTTGGCGAATAGCTTTG
CGCGGTTCTGATCGTGACTTC

CAACAGTTAAAGGTCGTCAAATT
CCACTCTTAGCATCAACTGGA

TGGGGTGAGAGAGAAAGGTG
TACCATAGCAGGCGTTGTTG

GTAGGTATCGGTGGAACTCCTG
GAAGCTGCAAACAATACTGCTG

ATCTCGACAAGGCATACATAGC
GCCATCAACATCTAAGAGCAAA

TGGCGGTAGAAATATGAAAA

GAGATGGAAGATGGGTTCAG

AAACAATGCATAAAAAGTCC
AGAGTTTATTGGATTAAGCG

AACAGGAAAATATCATCTTA
GAATAAATCTATTGGAGTTC

GTGTTCCTTCTCACAACA
CACACCACAACACATCA

GACGGAAAGATAGATAAAGACAGATAA

TTCCTCTCTCTCTCCCCTCT

TTCTCCTTCTCCTTCTCCTCCT
CGGAATACCCTTTCACTTCTTG
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PRIMER

SEQUENCIA

PVESTBR_95

SSR-IAC 134

SSR-IAC 143

SSR-IAC144

ATA7

ATA145

ATA150

PVESTBR_204

PVESTBR_232

PVESTBR_279

PVESTBR_65

PVESTBR_71

PVESTBR_73

PVESTBR_76

CTTTGGTCGAAGAAGCAGAGAG
GACCTTAGCGAGAGGTTGAGAA

TGGAAACAGCAGAGCGATACT
TTGGTCCCTAAATTCTTCTCAT

CCCTTCACATCCACTTCACAC
GCTGCTTCATCGCTTTCTG

TATAAATTCCCCCTTCACATCC
GCTGCTTCATCGCTTTCTG

ATAAATCTATTGAGTTCTAG
AACAAGTCAATAATCTAAAG

ATGTGTCATTTAGTAGACTAAG
TATCTCCTGATATATTGAATTG

AGAGAGAAAAAATGAAGAGA
CGTCCTCATAAACAATAATA

AAGCGGTAGTTGAAATTTTGGA
TCGACGGTTATGCTAATCCTTT

CCACCACCTTCCATTCTGTTAT
ACTCACAGGCCAATACAACCTT

GCGCAGTACTCATCTTAGCCTT
GGCTTCGCATTTATTGTACCTC

TCCTCCTCCTCTTACAGTTTGC
GGTAGCTGGCTTCTCAAAGAAA

TCCTCTCTCTCTCATTTCCAATC
AGCCATTATAGTGCGTTTTGGT

TGGAACAAACACCAAGAACAAG
GAATCATGTGAAGTGCCGC

CTGCGTGTAATTGAACGTGATT

GAAGAGGACATGATTAGGCACC




APENDICE C

Tabela 1C. Resumo dos resultados para a analisg dasde resisténcia ao mofo branco pela reac&wido oxalico em progénies
F,.,de feijoeiro derivadas de Jalo x Small White.

MARCADOR NGmero 2 FR(%) ° Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%(%) FR x Wald'
X57211 1 0,862 0,862 0,0000 1,760 77,765 2500,330
9 2 1,062 1,062 -0,0001 0,271 37,345 73,100
PV-at004 3 3,000 3,004 -0,0001 0,115 18,157 16,453
PV-at006 4 16,978 17,680 -0,0002 -0,006 6,150 1,996
PV-at008 5 17,029 17,737 0,0003 0,259 20,228 72,308
BMD36 6 1,054 1,054 0,0000 -0,242 36,134 29,328
PVM40 7 18,912 19,900 -0,0001 0,032 18,292 10,547
BMc34 8 18,902 19,889 -0,0002 -0,042 20,840 13,047
ATA9 9 1,099 1,099 0,0001 -0,018 19,572 24,092
PVBR144 10 1,041 1,041 0,0000 0,020 31,204 20,890
BM201 11 15,015 15,492 0,0000 0,111 22,381 24,357
BM200 12 18,913 19,901 -0,0008 -0,063 9,869 5,512
BM185 13 5,020 5,037 -0,0001 -0,086 21,360 24,898
PVM45 14 0,954 0,954 -0,0684 0,015 15,857 13,725
BM175 15 18,945 19,939 -0,0010 -0,814 51,599 410,467
BM183 16
0,912 0,912 -0,0002 -0,394 78,591 763,677
PVBR189 17 0,983 0,983 -0,0001 -0,179 53,671 166,489
PVBR67 18 12,983 13,287 -0,0001 0,088 14,884 12,967
PVESTBR_10 19 16,984 17,687 0,0000 -0,129 17,576 21,673
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Tabela 1C, continua”

MARCADOR Nimero ® FR(%)° Distancia® E.AdY E.Dom? ha%)°® FRxWald'
PVESTBR_158 20 17,017 17,724 -0,0001 0,037 14,146 6,169
PVESTBR_17 21 16,986 17,689 0,0000 -0,010 13,393 6,909
PVESTBR_204 22 7,014 7,061 -0,0001 -0,030 12,657 10,702
PVESTBR_232 23 1,072 1,072 0,0000 -0,109 34,939 28,427
PVESTBR_279 24 18,897 19,883 -0,0001 -0,026 5,861 2,078
PVESTBR_76 25 13,009 13,315 0,0000 0,003 3,504 0,403
ATA7 26 2,986 2,990 -0,0001 -0,015 9,964 4,070
ATA150 27 17,028 17,736 -0,0001 -0,080 20,021 23,388
ATA269 28 3,009 3,013 0,0000 -0,052 12,483 7,374
ME1 29 17,024 17,732 -0,0016 -0,110 17,314 13,025
BM139 30 4,974 4,991 -0,0001 0,002 16,893 12,516
BM143 31 1,088 1,088 0,0000 -0,148 24,721 11,982
BM187 32 1,042 1,042 0,0000 -0,181 30,864 20,438
AZ301561.1 33 4,943 4,959 -0,0739 -0,046 17,233 27,182
BM156 34 1,003 1,003 -0,1465 0,001 24,725 60,759
BM157 35 18,928 19,919 -0,2329 0,570 74,332 122,628
BM140 36 2,981 2,985 0,0000 -0,076 21,503 24,117
X60000 37 0,935 0,935 -0,1216 0,046 28,131 115,271
BM212 38 17,009 17,715 0,0000 -0,264 29,894 43,388
PVgccacc001 39 10,996 11,179 -0,0001 0,014 18,369 16,862
BM189 40 0,966 0,966 -0,0001 -0,747 64,650 399,474
BM172 41 18,917 19,906 0,0000 -0,147 39,753 91,160
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MARCADOR  Nimero ®  FR(%) " Distancia® E. Ad¢ E. Dom® hi(%) ¢ FRxWald'
BMD45 42 10,965 11,146 -0,2819 0,015 54,837 74,274
BMD33 43 16,979 17,681 -0,0001 0,095 15,120 25,308
PVMO3 44 18,899 19,885 0,0002 0,060 22,939 19,476
BM160 45 0,961 0,961 -0,0027 0,310 50,645 58,830
M75856 46 10,987 11,169 0,0000 0,014 21,433 26,761

PVBR118 47 16,955 17,654 -0,0001 0,266 34,984 86,947
PVBR185 48 18,905 19,892 0,0001 -0,049 31,298 58,005
PVBR35 49 2,997 3,001 -0,0001 0,560 52,867 152,908

PVESTBR_65 50 1,071 1,071 0,0000 -0,469 43,476 114,348

PVESTBR_71 51 2,958 2,961 0,0001 0,037 17,705 11,920

PVESTBR_73 52 10,976 11,158 -0,0001 0,001 6,111 2,573

PVESTBR_95 53 18,907 19,894 0,0000 0,171 27,024 36,856

SSR-IAC 134 54 16,985 17,688 -0,0002 0,152 24,636 76,296
SSR-IAC 143 55 0,940 0,940 -0,0040 0,693 55,430 380,865
SSR-IAC144 56 1,094 1,094 -0,0001 -0,068 19,084 12,708
ATA244 57 14,958 15,430 -0,0001 -0,111 20,417 23,212
ATA247 58 13,010 13,316 0,0000 0,015 8,423 4,011
BN 59 16,990 17,693 0,0000 -0,002 9,486 5,074
BMc112 60 0,950 0,950 0,1675 -0,005 31,886 116,828
BMc32 61 17,014 17,720 -0,0003 -0,010 26,943 30,277
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MARCADOR Numero? FR(%)" Distancia® E. Ad¢ E. Dom® h*(%) © FR x Wald '
BMc5 62 17,015 17,722 0,0001 -0,016 22,559 34,804
BMc68 63 0,910 0,910 -0,0656 0,108 36,751 111,208
BMc88 64 17,056 17,768 0,0000 0,202 29,323 27,384
BM152 65 3,020 3,024 0,0000 0,225 32,414 37,257
BMD17 66 0,985 0,985 0,0000 -0,275 36,545 41,799

GATS91 67 18,908 19,896 0,0000 0,024 14,836 10,734
BM197 68 0,976 0,976 -0,1970 0,000 36,926 103,295
ATA145 69 18,922 19,912 -0,0001 -0,166 23,244 35,409
PVBR93 70 13,004 13,310 0,0000 -0,138 37,980 174,393

Em que: a: representacdo numérica do primer; b%yRifequéncia de recombinacgé&o); c: Distancia, &m entre 0 marcador e o QTL; d: Efeito aditivo e
dominante do alelo: + Reduz a resisténcia; - Aumanesisténcia; dierdabilidade do QTL; f: g\J: efeito do QTL ponderado pela intensidade dagaasi
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Tabela 2C. Resumo dos resultados para a analiseosde resisténcia ao mofo branco taw tesem progénies k de feijoeiro
derivadas de Jalo x Small White.

MARCADOR Namero ° FR(%) " Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%(%) © FR x Wald'
X57211 1 0,890 0,890 0,0000 0,529 63,004 551,893
9 2 2,937 2,940 0,0000 0,044 40,921 74,644
PV-at004 3 1,030 1,030 0,0000 0,047 29,043 26,317
PV-at006 4 17,031 17,740 0,0000 -0,044 30,126 44,213
PV-at008 5 15,013 15,490 0,0000 0,002 7,855 5,160
BMD36 6 12,982 13,286 -0,0001 -0,008 8,118 3,278
PVM40 7 16,979 17,681 0,0001 -0,024 8,225 2,949
BMc34 8 18,917 19,906 0,0213 0,393 38,515 179,827
ATA9 9 1,013 1,013 0,0000 -0,206 34,842 26,981
PVBR144 10 0,826 0,826 0,0000 0,425 63,350 179,507
BM201 11 18,902 19,889 0,0014 -0,045 8,875 3,469
BM200 12 8,991 9,090 0,0000 0,002 6,258 1,369
BM185 13 10,972 11,153 0,0001 -0,001 7,775 2,752
PVM45 14 1,087 1,087 0,0000 -0,012 14,942 7,841
BM175 15 0,952 0,952 0,2238 -0,020 45,720 195,653
BM183 16 0,998 0,998 0,0002 -0,130 32,583 43,723
PVBR189 17 0,956 0,956 -0,0043 -0,065 50,284 138,647
PVBR67 18 3,025 3,029 0,0001 0,296 21,051 120,032
PVESTBR_10 19 16,992 17,696 -0,0001 0,011 25,942 30,173
PVESTBR_158 20 18,890 19,875 -0,0006 -0,110 24,473 29,766
PVESTBR_17 21 18,918 19,907 0,0001 -0,565 46,304 175,875
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“Tabela 2C, continua”

MARCADOR Nimero ®  FR(%) " Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%%) ¢ FRxWald'
PVESTBR_204 22 1,076 1,076 0,0000 0,106 18,393 9,354
PVESTBR_232 23 2,979 2,983 0,0000 -0,041 8,727 6,078
PVESTBR_279 24 18,892 19,877 -0,0001 0,133 21,191 12,955
PVESTBR_76 25 1,087 1,087 0,0000 -0,056 11,683 7,500
ATA7 26 2,993 2,997 0,0000 -0,037 16,529 14,468
ATA150 27 1,046 1,046 0,0001 -0,086 18,651 8,986
ATA269 28 18,925 19,915 -0,0001 0,362 43,147 93,767
ME1 29 18,884 19,868 -0,0002 0,132 27,702 52,609
BM139 30 4,997 5,014 0,0000 0,060 11,841 10,340
BM143 31 1,151 1,151 0,0001 -0,026 7,141 1,650
BM187 32 9,002 9,101 0,0000 -0,009 4,982 2,343
AZ301561.1 33 1,049 1,049 -0,0610 0,020 15,249 11,449
BM156 34 18,876 19,858 -0,0071 -0,051 19,659 10,403
BM157 35 1,051 1,051 -0,1032 -0,002 16,689 19,573
BM140 36 1,077 1,077 0,0000 -0,066 11,442 5,882
X60000 37 0,822 0,822 0,0000 -0,356 59,678 154,405
BM212 38 18,895 19,880 0,0000 0,100 20,344 13,933
PVgccacc001 39 1,045 1,045 -0,0207 -0,103 27,240 20,880
BM189 40 1,064 1,064 0,0000 -0,030 15,616 7,019
BM172 41 0,979 0,979 -0,1183 -0,074 27,331 46,027
BMD45 42 2,973 2,977 -0,2422 0,005 44,284 79,902
BMD33 43 17,009 17,715 0,0002 -0,009 9,879 5,712
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“Tabela 2C, continua”

MARCADOR  Numero ° FR(%) " Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%(%) © FR x Wald '
PVMO3 44 17,012 17,718 0,0000 -0,011 6,451 2,858
BM160 45 17,009 17,715 0,0000 -0,102 18,797 22,848
M75856 46 16,998 17,702 0,0000 -0,038 22,629 36,310

PVBR118 47 14,985 15,459 0,0000 0,011 7,027 2,900
PVBR185 48 18,904 19,891 -0,0017 -0,029 20,428 13,727
PVBR35 49 14,974 15,447 0,0000 -0,041 7,336 5,880
PVESTBR_65 50 4,978 4,995 0,0002 0,127 21,176 56,634
PVESTBR_71 51 6,998 7,044 0,0001 0,026 8,124 4,653
PVESTBR_73 52 17,034 17,743 0,0000 -0,029 10,118 7,245
PVESTBR_95 53 18,891 19,876 -0,0001 0,015 5,443 1,818
SSR-IAC 134 54 16,987 17,690 0,0000 0,012 4,258 0,793
SSR-IAC 143 55 0,980 0,980 -0,0089 0,128 25,874 27,085
SSR-IAC144 56 1,102 1,102 0,0000 -0,053 17,818 7,637
ATA244 57 16,986 17,689 0,0001 0,648 47,160 147,039
ATA247 58 12,996 13,301 0,0003 -0,016 19,660 33,191
BN 59 17,005 17,710 0,0000 -0,090 29,535 62,614
BMc112 60 17,037 17,746 0,0000 -0,224 22,607 58,765
BMc32 61 13,034 13,342 -0,0001 -0,025 14,631 7,479
BMc5 62 17,014 17,720 0,0001 0,010 14,255 14,225
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“Tabela 2C, conclusao”

MARCADOR Ndmero 2 FR(%) " Distancia® E. Ad® E. Dom¢ h%(%) © FR x Wald '
BMc68 63 0,992 0,992 0,0019 0,308 33,967 68,007
BMc88 64 0,972 0,972 0,2007 0,073 41,024 231,759
BM152 65 0,893 0,893 0,1468 0,016 27,573 125,142
BMD17 66 0,974 0,974 0,0000 0,222 37,603 65,060
GATS91 67 0,988 0,988 -0,2841 -0,011 52,058 315,706
BM197 68 0,903 0,903 -0,2401 0,114 58,880 315,468
ATA145 69 17,028 17,736 0,0000 -0,254 26,067 77,510
PVBR93 70 3,032 3,036 0,0000 -0,169 28,952 92,863

Em que: a: representagdo numérica do primer; b(ffédQuéncia de recombinacdo); c: Distancia, em ekre o marcador e o QTL; d: Efeito aditivo e
dominante do alelo: + Reduz a resisténcia; - Aumanesisténcia; dierdabilidade do QTL; f: g\J: efeito do QTL ponderado pela intensidade dagaasi
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Tabela 3C. Resumo dos resultados para a analisegTdosde expresséo do carater comprimento de {@R®) em progénies,zde
feijoeiro derivadas de Jalo x Small White.

MARCADOR Nimero ® FR(%)°  Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%(%) FR x Wald'
X57211 1 0,919 0,919 0,0000 -0,424 53,447 204,712
9 2 1,119 1,119 0,0000 -0,112 22,422 20,854
PV-at004 3 0,715 0,715 0,0001 -0,348 59,111 145,907
PV-at006 4 17,005 17,710 0,0003 -0,026 8,456 3,685
PV-at008 5 1,062 1,062 -0,0100 0,036 10,932 2,683
BMD36 6 17,036 17,745 0,0002 0,006 8,004 2,568
PVM40 7 9,033 9,133 0,0008 0,047 11,443 6,936
BMc34 8 18,901 19,887 -0,0038 -0,052 30,943 31,371
ATA9 9 0,876 0,876 0,3106 0,051 54,993 254,919
PVBR144 10 1,035 1,035 0,0000 -0,317 32,964 59,486
BM201 11 1,066 1,066 -0,0029 -0,046 13,512 4,827
BM200 12 15,001 15,477 -0,0017 -0,011 10,469 6,064
BM185 13 0,961 0,961 0,0000 0,208 35,946 23,136
PVM45 14 11,004 11,187 0,0000 0,011 5,375 2,144
BM175 15 12,994 13,299 0,0000 -0,020 7,021 2,498
BM183 16 1,085 1,085 -0,0002 0,037 12,141 4,867
PVBR189 17 0,756 0,756 -0,1342 0,094 36,013 115,501
PVBR67 18 3,002 3,006 -0,3503 -0,011 55,224 266,151
PVESTBR_10 19 15,018 15,496 0,0000 -0,120 14,590 34,401
PVESTBR_158 20 0,900 0,900 0,0291 0,166 33,462 28,738
PVESTBR_17 21 18,884 19,868 -0,0038 -0,026 17,886 8,714
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“Tabela 3C, continua”

MARCADOR Nimero ®  FR(%)®  Distancia“ E. Ad¢ E. Dom* h%%) ¢ FRxWald'
PVESTBR_204 22 0,922 0,922 0,1888 0,043 36,573 127,583
PVESTBR_232 23 4,980 4,997 0,0000 -0,161 19,678 32,531
PVESTBR_279 24 16,997 17,701 0,0000 -0,071 12,622 10,380
PVESTBR_76 25 3,024 3,028 0,0000 0,014 8,924 5,236
ATA7 26 16,974 17,675 0,0000 -0,213 23,188 62,906
ATA150 27 16,995 17,699 0,0000 -0,056 10,960 11,848
ATA269 28 1,028 1,028 0,0856 0,025 16,531 19,406
ME1 29 1,004 1,004 0,0552 -0,039 18,890 14,623
BM139 30 2,972 2,976 0,0079 0,038 19,331 12,177
BM143 31 1,084 1,084 0,0001 -0,097 19,548 10,630
BM187 32 1,073 1,073 -0,0001 -0,006 6,844 1,771
AZ301561.1 33 1,005 1,005 0,1415 -0,005 27,370 45,297
BM156 34 18,905 19,892 0,0037 -0,222 34,376 34,877
BM157 35 18,990 19,991 0,1315 -0,636 74,841 146,774
BM140 36 2,996 3,000 -0,0001 -0,069 12,116 16,358
X60000 37 1,012 1,012 0,0001 0,406 51,736 90,769
BM212 38 1,113 1,113 0,0000 -0,051 14,051 3,947
PVgccacc001 39 0,765 0,765 0,0000 -0,455 66,577 248,590
BM189 40 1,064 1,064 0,0000 -0,033 10,451 3,439
BM172 41 17,011 17,717 0,0000 0,053 10,775 6,483
BMD45 42 17,029 17,737 0,3943 0,078 68,299 206,801
BMD33 43 17,000 17,705 0,0001 -0,032 10,028 8,667
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“Tabela 3C, continua”

MARCADOR  NUmero ? FR(%) " Distancia® E. Ad° E. Dom¢ h%(%) © FR x Wald'
PVMO3 44 17,026 17,734 0,0000 0,238 30,938 43,721
BM160 45 0,996 0,996 0,2268 -0,125 53,032 297,050
M75856 46 1,102 1,102 -0,0115 -0,006 8,710 3,900

PVBR118 47 1,033 1,033 0,0628 0,019 15,186 11,854
PVBR185 48 0,969 0,969 -0,2157 -0,002 41,047 125,320
PVBR35 49 8,991 9,090 0,0000 0,093 13,132 15,439
PVESTBR_65 50 1,079 1,079 0,0000 0,215 34,984 33,742
PVESTBR_71 51 0,855 0,855 0,2551 -0,013 45,127 397,487
PVESTBR_73 52 17,027 17,735 -0,0003 0,014 13,525 13,342
PVESTBR_95 53 17,026 17,734 0,0000 -0,037 17,382 16,657
SSR-IAC 134 54 12,988 13,293 0,0000 0,310 27,447 82,945
SSR-IAC 143 55 1,014 1,014 -0,0035 0,228 27,463 48,626
SSR-IAC144 56 1,042 1,042 0,0001 0,104 25,405 14,589
ATA244 57 0,940 0,940 0,0001 -0,355 53,843 72,806
ATA247 58 3,005 3,009 0,0002 0,050 12,767 27,613
BN 59 17,003 17,708 0,0001 -0,012 9,669 4,169
BMc112 60 17,001 17,706 -0,0001 -0,051 13,294 11,606
BMc32 61 13,028 13,335 -0,0001 0,033 11,928 5,408
BMc5 62 0,981 0,981 0,1166 0,006 22,070 30,971
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“Tabela 3C, conclusao”

MARCADOR NGmero ° FR(%) ° Distancia® E. Ad® E. Dom¢ h%(%) © FR x Wald '
BMc68 63 0,973 0,973 0,0052 0,169 45,401 84,949
BMc88 64 0,966 0,966 -0,1959 -0,019 36,771 139,174
BM152 65 8,983 9,082 0,0000 0,065 10,908 11,466
BMD17 66 0,849 0,849 0,0000 -0,643 79,374 1348,022

GATS91 67 0,969 0,969 0,2888 -0,018 52,245 339,711
BM197 68 1,034 1,034 0,2954 -0,038 50,768 230,891
ATA145 69 16,993 17,697 0,0000 -0,042 8,834 5,746

PVBR93 70 1,094 1,094 0,0001 -0,057 26,065 21,588

Em que: a: representagdo numérica do primer; b(ffédQuéncia de recombinacdo); c: Distancia, em ekre o marcador e o QTL; d: Efeito aditivo e
dominante do alelo: + Aumenta o efeito; - Redufeit@ e: herdabilidade do QTL; f: g\J: efeito do QTL ponderado pela intensidade dagaasi
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Tabela 4C. Resumo dos resultados para a analisgTasde expressao do carater comprimento de végdh) de populacdo f
de feijoeiro derivadas de Jalo x Small White.

MARCADOR Nimero ®  FR(%)°  Distancia® E. Ad¢ E. Dom* ha(%) ¢ FRxWald'
X57211 1 0,859 0,859 0,0000 -1,190 78,211 1171,260
9 2 1,093 1,093 -0,0001 -0,004 12,448 3,873
PV-at004 3 1,035 1,035 0,0057 -0,195 33,225 32,691
PV-at006 4 2,955 2,958 0,0000 -0,080 15,117 10,616
PV-at008 5 2,939 2,942 -0,4882 0,043 70,057 626,143
BMD36 6 17,000 17,705 0,0000 0,018 6,186 3,626
PVM40 7 18,884 19,868 -0,0051 0,160 24,569 13,910
BMc34 8 0,636 0,636 -0,0025 -0,367 57,607 113,540
ATA9 9 0,959 0,959 0,0028 -0,230 39,854 43,632
PVBR144 10 1,068 1,068 0,0000 0,014 26,462 22,605
BM201 11 1,039 1,039 -0,0001 0,091 16,417 7,097
BM200 12 5,022 5,039 0,0143 0,015 6,730 2,211
BM185 13 0,969 0,969 0,0055 0,385 53,175 103,594
PVM45 14 1,083 1,083 0,0000 0,071 13,305 4,985
BM175 15 2,948 2,951 0,4033 -0,004 57,889 351,567
BM183 16 1,042 1,042 0,0033 -0,078 17,756 10,880
PVBR189 17 0,949 0,949 -0,0003 -0,278 46,063 124,240
PVBR67 18 0,920 0,920 -0,1939 0,010 35,860 113,175
PVESTBR_10 19 12,988 13,293 0,0000 0,144 19,650 24,287
PVESTBR_158 20 1,018 1,018 0,0677 0,068 23,769 19,504
PVESTBR_17 21 0,919 0,919 -0,0003 -0,151 33,736 20,500
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“Tabela 4C, continua”

MARCADOR Nimero ®  FR(%)°  Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%%) ¢ FRxWald'
PVESTBR_204 22 1,023 1,023 -0,0012 0,187 29,544 23,237
PVESTBR_232 23 2,944 2,947 0,0000 -0,055 9,175 9,322
PVESTBR_279 24 7,009 7,055 0,0000 -0,023 5,525 1,671
PVESTBR_76 25 0,995 0,995 0,0000 0,148 24,096 15,764
ATA7 26 3,017 3,021 0,0000 -0,006 4,007 0,783
ATA150 27 1,081 1,081 0,0000 -0,027 6,602 1,196
ATA269 28 17,014 17,720 0,0003 -0,074 12,475 10,237
ME1 29 16,978 17,680 0,0001 0,006 6,119 1,626
BM139 30 1,081 1,081 0,0000 0,047 24,572 14,129
BM143 31 1,051 1,051 -0,0358 -0,011 9,195 6,523
BM187 32 0,720 0,720 0,0198 0,323 55,090 137,534
AZ301561.1 33 1,085 1,085 0,0244 -0,024 10,286 5,160
BM156 34 18,911 19,899 0,0110 -0,323 44,293 50,103
BM157 35 18,983 19,983 0,2397 -0,428 72,347 261,048
BM140 36 1,060 1,060 0,0000 0,888 76,793 420,325
X60000 37 0,876 0,876 0,0214 0,185 40,426 40,876
BM212 38 1,049 1,049 0,0244 -0,064 15,198 7,232
PVgccacc001 39 14,981 15,455 0,0002 0,022 6,460 1,834
BM189 40 0,986 0,986 0,0000 -0,227 39,168 45,693
BM172 41 18,888 19,872 0,0001 -0,365 35,496 87,910
BMD45 42 17,025 17,733 0,4629 0,007 70,309 291,459
BMD33 43 1,106 1,106 0,0000 0,050 10,111 2,427
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“Tabela 4C, continua”

MARCADOR  Numero ? FR(%) " Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%(%) © FR x Wald '
PVMO3 44 1,048 1,048 0,0347 -0,023 13,343 6,015
BM160 45 17,041 17,751 -0,0048 0,215 25,369 36,642
M75856 46 1,041 1,041 0,0001 -0,063 16,285 4,882

PVBR118 47 2,988 2,992 0,4841 -0,411 77,486 912,104
PVBR185 48 2,905 2,908 -0,1243 -0,506 59,104 364,474
PVBR35 49 1,046 1,046 -0,0010 -0,144 27,270 15,964
PVESTBR_65 50 1,046 1,046 -0,0001 -0,069 28,074 25,106
PVESTBR_71 51 2,982 2,986 -0,0041 0,032 11,852 7,618
PVESTBR_73 52 16,997 17,701 0,0010 1,373 67,858 704,819
PVESTBR_95 53 0,995 0,995 0,0000 -0,143 36,205 31,923
SSR-IAC 134 54 0,951 0,951 0,0343 -0,148 31,640 27,969
SSR-IAC 143 55 0,987 0,987 0,0001 0,239 34,223 58,798
SSR-IAC144 56 1,054 1,054 -0,0029 0,585 48,904 225,342
ATA244 57 0,933 0,933 0,1475 0,032 30,271 98,729
ATA247 58 0,918 0,918 0,1253 -0,280 48,974 300,835
BN 59 0,951 0,951 0,2610 0,115 53,021 567,669
BMc112 60 0,952 0,952 0,1813 -0,012 35,530 75,074
BMc32 61 17,039 17,749 0,0007 0,752 35,522 417,820
BMc5 62 0,968 0,968 -0,2045 -0,008 36,833 111,687
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“Tabela 4C, conclusao”

MARCADOR Nimero ®  FR(%)° Distancia® E. Ad¢ E. Dom* h%(%) © FR x Wald '
BMc68 63 0,890 0,890 0,0030 -0,841 69,237 544,719
BMc88 64 2,990 2,994 -0,1374 -0,319 37,000 124,246
BM152 65 17,001 17,706 0,0003 0,209 34,558 74,865
BMD17 66 0,867 0,867 0,0000 -0,531 65,450 615,026
GATS91 67 0,961 0,961 -0,2227 0,014 39,831 227,668
BM197 68 1,027 1,027 0,3488 0,014 58,462 290,229
ATA145 69 0,933 0,933 -0,1764 -0,017 33,700 114,117
PVBR93 70 0,872 0,872 0,3735 0,023 58,454 441,960

Em que: a: representagdo numérica do primer; b(ffédQuéncia de recombinacdo); c: Distancia, em ekre o marcador e o QTL; d: Efeito aditivo e
dominante do alelo: + Aumenta o efeito; - Redufeit@ e: herdabilidade do QTL; f: g\J: efeito do QTL ponderado pela intensidade dagaasi
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Tabela 5C. Resumo dos resultados para a analis@ Hos de expresséo do carater massa de cem graGS)(Me populacdo,kde
feijoeiro derivadas de Jalo x Small White.

MARCADOR Nimero ®  FR(%)°  Distancia® E. Ad¢ E. Dom* ha(%) ¢ FRxWald'
X57211 1 0,868 0,868 0,0000 0,935 78,031 2544,885
9 2 1,048 1,048 0,0061 0,027 16,548 7,017
PV-at004 3 0,655 0,655 -0,0007 -0,536 67,653 309,693
PV-at006 4 1,016 1,016 0,1218 -0,007 25,325 56,605
PV-at008 5 1,079 1,079 0,0133 -0,001 9,656 2,887
BMD36 6 1,024 1,024 0,0095 -0,074 19,985 10,549
PVM40 7 1,041 1,041 -0,0262 -0,022 14,427 7,120
BMc34 8 1,039 1,039 0,0688 -0,010 17,612 21,127
ATA9 9 0,657 0,657 0,0000 -0,467 66,721 290,293
PVBR144 10 1,053 1,053 -0,0001 -0,014 19,281 10,295
BM201 11 1,060 1,060 -0,0204 0,016 14,237 10,279
BM200 12 10,972 11,153 0,0154 0,071 13,099 11,465
BM185 13 6,984 7,030 -1,6693 -0,006 96,200 5538,749
PVM45 14 0,889 0,889 0,1301 -0,697 54,707 374,392
BM175 15 1,052 1,052 -0,0413 0,000 9,702 5,600
BM183 16 0,953 0,953 0,0242 -0,385 45,346 135,372
PVBR189 17 0,946 0,946 0,0001 -0,643 50,740 321,808
PVBR67 18 0,978 0,978 0,0001 -0,125 23,150 12,453
PVESTBR_10 19 1,027 1,027 0,0000 0,102 17,522 7,382
PVESTBR_158 20 1,002 1,002 0,0587 0,066 22,708 21,494
PVESTBR_17 21 1,045 1,045 -0,0093 0,052 12,661 4,672
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“Tabela 5C, continua”

MARCADOR Nimero ®  FR(%)° Distancia“ E. Ad¢ E. Dom* h%%) ¢ FRxWald'
PVESTBR_204 22 0,990 0,990 -0,1001 -0,052 24,879 42,841
PVESTBR_232 23 1,121 1,121 0,0000 -0,002 8,665 2,297
PVESTBR_279 24 3,012 3,016 -1,6614 -0,002 96,101 6654,756
PVESTBR_76 25 1,084 1,084 0,0001 -0,013 13,010 6,361
ATA7 26 0,826 0,826 0,0000 0,129 47,871 55,631
ATA150 27 0,935 0,935 0,0471 -0,131 29,297 30,112
ATA269 28 0,992 0,992 0,4377 0,002 61,261 650,079
ME1 29 0,994 0,994 0,1737 0,043 32,745 105,172
BM139 30 0,924 0,924 0,2668 0,043 46,525 266,247
BM143 31 4,915 4,931 -2,9037 -0,002 98,658 19892,976
BM187 32 1,034 1,034 -0,0458 -0,067 16,059 16,189
AZ301561.1 33 17,003 17,708 0,0006 0,003 5,277 1,942
BM156 34 1,008 1,008 -0,1155 -0,017 21,967 33,018
BM157 35 18,995 19,997 0,3862 2,280 92,648 5152,520
BM140 36 1,105 1,105 0,0001 -0,135 18,783 11,945
X60000 37 0,906 0,906 0,0907 -0,005 27,659 63,450
BM212 38 1,006 1,006 0,9624 0,002 89,430 2884,772
PVgccacc001 39 2,989 2,993 -0,0001 -0,006 5,055 1,119
BM189 40 1,019 1,019 0,0005 -0,577 48,482 234,053
BM172 41 0,859 0,859 -0,0211 -0,241 45,750 135,877
BMD45 42 0,476 0,476 -0,0080 -0,758 73,346 619,973
BMD33 43 0,965 0,965 0,0239 -0,128 23,438 15,458
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“Tabela 5C, continua”

MARCADOR NUmero 2 FR(%) "  Distancia® E. Ad¢ E. Dom® h%(%) © FR x Wald '
PVMO3 44 0,996 0,996 0,1816 -0,006 31,853 89,348
BM160 45 13,004 13,310 -0,0002 -0,272 28,425 47,046
M75856 46 0,983 0,983 0,0994 0,037 22,985 25,358

PVBR118 47 0,895 0,895 0,6808 -0,003 81,077 2071,357
PVBR185 48 0,966 0,966 0,1623 0,003 27,987 79,653
PVBR35 49 2,968 2,971 0,0000 -0,074 11,688 8,429

PVESTBR_65 50 1,036 1,036 0,0000 0,056 22,575 13,577

PVESTBR_71 51 0,847 0,847 0,4339 -0,045 67,632 1013,576

PVESTBR_73 52 0,949 0,949 0,2138 -0,006 36,187 133,006

PVESTBR_95 53 0,888 0,888 0,1349 -0,046 35,021 119,689

SSR-IAC 134 54 0,965 0,965 -0,0040 0,224 36,620 25,204

SSR-IAC 143 55 0,963 0,963 0,0106 -0,352 40,324 140,175

SSR-IAC144 56 0,973 0,973 -0,0938 -0,024 32,271 60,403
ATA244 57 1,067 1,067 -0,0004 -0,082 20,601 7,044
ATA247 58 0,928 0,928 0,1180 -0,009 24,939 44,445

BN 59 0,952 0,952 0,1001 0,067 40,393 91,289
BMc112 60 17,047 17,758 0,0000 0,085 13,535 13,253
BMc32 61 0,949 0,949 0,3175 -0,093 56,072 495,455
BMc5 62 8,991 9,090 -1,5472 0,125 95,683 3480,475
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“Tabela 5C, conclusao”

MARCADOR Ndmero 2 FR(%) ° Distancia® E. Ad¢ E. Dom® h%(%) © FR x Wald '
BMc68 63 0,928 0,928 -0,0100 0,408 50,076 243,962
BMc88 64 2,915 2,918 0,2904 0,149 55,477 274,222
BM152 65 1,102 1,102 -0,0226 0,024 12,408 6,808
BMD17 66 0,943 0,943 0,0000 0,383 47,492 171,608
GATS91 67 1,034 1,034 0,6036 0,003 77,219 942,357
BM197 68 1,015 1,015 0,3126 0,007 52,286 303,894
ATA145 69 0,983 0,983 0,1115 0,306 46,730 219,754
PVBR93 70 0,980 0,980 0,0562 2,149 87,177 2502,791

Em que: a: representagdo numérica do primer; b(ffédQuéncia de recombinacdo); c: Distancia, em ehtre o marcador e o QTL; d: Efeito aditivo e
dominante do alelo: + Aumenta o efeito; - Redufeit@ e: herdabilidade do QTL; f: g\J: efeito do QTL ponderado pela intensidade dagaasi
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