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RESUMO

PELEMBE, Alexandre Ernesto, M. Sc. Universidade Estadual de Maringa, dezembro
de 2015. Co-segregacdo de linhagens endogamicas recombinantes de feijao
comum as racas 65 e 73 de Colletotrichum lindemuthianum. Orientador: Pedro
Soares Vidigal Filho. Conselheiras: Maria Celeste Gongalves Vidigal e Giselly
Figueiredo Lacanallo.

Linhagens endogéamicas recombinantes (RIL'S) s&o populagbes oriundas de
autofecundacdo de F, em geragbes avancadas, e tem grande importancia na
construgdo de mapas de ligagdo. O objetivo do presente trabalho foi caracterizar
fenotipicamente a populagdo de linhagens endogéamicas recombinantes (RIL’S)
provenientes do cruzamento AND 277 x Rud4, quanto a reagdo as racas 65 e 73 de
Colletotrichum lindemuthianum, agente causador da antracnose. As analises
genéticas revelaram que as linhagens endogémicas recombinantes co-segregaram
para ambas as racas de Colletotrichum lindemuthianum, evidenciando que o mesmo
gene Co-1* presente na cultivar AND 277 é responséavel pela resisténcia as ragas.
65 e 73. As linhagens endogamicas recombinantes apresentaram indice de
atogenicidade de 48,35% para ambas as ragas 65 e 73 de C. lindemuthianum. A
reacdo das RIL’s as ragas 65 e 73 de Colletotrichum lindemuthianum, bem como as
caracteristicas morfolégicas habito de crescimento e cor da flor, apresentaram
heranga monogénica, sendo governadas por apenas um gene. As linhagens
endogamicas recombinantes, oriundas do cruzamento AND 277 x Ruda, devido ao
elevado tamanho, podem ser usadas no mapeamento de genes que controlam
caracteres qualitativos e quantitativos e marcadores moleculares, apresentando, por

isso, potencial para o desenvolvimento de um mapa consenso para feijao comum.

Palavras-chave: feijao comum, RIL’s, C. lindemuthianum, Ruda, AND 277.
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ABSTRACT

PELEMBE, Alexandre Ernesto, M. Sc. Universidade Estadual de Maringa, december,
2015. Co-segregation of recombinant inbred lines of the common bean to races
65 and 73 of Colletotrichum lindemuthianum. Adviser: Pedro Soares Vidigal Filho.
Committee members: Maria Celeste Gongalves Vidigal and Giselly Figueiredo
Lacanallo.

Recombinant inbred lines (RIL’s) are populations obtained from an F, generation by
successive self-pollinations in advanced generations and are useful for bulding
linkage maps. Thus, the objective of this research was to featuring a population of
recombinant inbred lines (RIL’s) from crossing of AND 277 x Rud4 in reaction to 65
and 73 races of Colletotrichum lindemuthianum. Genetic analysis revealed that the
recombinant inbred lines co-segregated for 65 and 73 races of Colletotrichum
lindemuthianum, showing that the Co-1* gene present in AND 277 confers resistance
to both races. Recombinant inbred lines showed a 48.35% pathogenicity index for
both races 65 and 73 of C. lindemuthianum. The reaction of RIL's to the races 65 and
73 of Colletotrichum lindemuthianum as well as the m orphological and growth habit
flower color presented monogenic inheritance, being governed by a single gene. The
recombinant inbred lines derived from the cross AND 277 x Rud& due to the large
size, can be used in mapping genes that control quantitative and qualitative traits and
molecular markers, hence they present the potential for the development of a

consensus map to common bean.

Keywords: Commom bean, RIL’s, C. lindemuthianum, Ruda, AND 277.



1. INTRODUCAO

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) € uma das leguminosas mais
importantes para consumo direto humano na forma de gréos e vagens, sendo fonte
de proteina, fibra, ferro, carboidratos, minerais e vitaminas para milhdes de pessoas
em paises desenvolvidos e em vias de desenvolvimento, principalmente da América
Latina, Africa e Asia (Lin et al., 2008).

No Brasil, a produtividade média é de aproximadamente 1.050 kg ha™, ainda
considerada baixa, pois em alguns Estados essa média encontra-se acima de 2.300
kg ha’ (CONAB, 2015). Agricultores brasileiros, que utilizam alta tecnologia, ja
ultrapassaram a marca de 3.000 kg ha’ (Borém e Carneiro, 2015). Assim, a
identificacdo e minimizag@o dos fatores responsaveis pela baixa produtividade séo
convergentes e comuns em programas de melhoramento genético do feijdo comum
em todo o mundo (Gepts et al.,, 2008). No Brasil, uma série de fatores bidticos e
abioticos limita produtividade do grdo do feijdo comum. Dentre eles, o porte e
arquitetura inadequados da planta, baixa eficiéncia de fixagdo de nitrogénio na
planta, uso de sementes de baixa qualidade, deficiéncia hidrica e altas temperaturas,
acidez elevada do solo e incidéncia de pragas, doengas e infestantes (Barros e
Souza, 2012; Borém e Carneiro, 2015). Estes fatores limitantes podem ser
minimizados pelo melhoramento genético. Segundo Faria et al. (2013), 0 progresso
genético para a produtividade do gréo esta em torno de 0,72%, significando um
aumento de 17,3 kg ha™ devido ao melhoramento genético.

O conhecimento, 0 acesso e 0 uso da variabilidade genética existente em
gendtipos cultivados e silvestres sdo fundamentais para ampliacdo da base genética
e sustentacdo de um programa de melhoramento (Singh, 2001). Essa variabilidade é
expressiva na cultura do feijdo comum, devido a existéncia de dois centros de
origens distintos: Andino e Mesoamericano. A variabilidade genética permite a
selecdo para varios caracteres morfoldgicos, agrondmicos, fenotipicos e fenologicos
(Silva, et al., 2014).

As cultivares AND 277, Pitanga, Jalo Vermelho, Jalo Listras Pretas,
Corinthiano, Crioulo 159, Paloma, Amendoim Cavalo e Jalo Pitado 2, por exemplo,

constituem importantes fontes de resisténcia a antracnose, causado pelo fungo



Colletotrichum lindemuthianum (Gongalves-Vidigal et al., 2008a; 2009a; 2012;
Coelho et al., 2013; Castro et al., 2014; Frias et al., 2014; Nanami et al., 2014).

A antracnose se destaca, dentre as doengas do feijdo comum, como a mais
devastadora doenca fangica, causando perdas econdmicas avultadas a cultura em
condi¢gdes de clima favoravel (Pastor-Corrales et al., 1995). O uso de cultivares
resistentes € o método mais indicado para controle desta doenca. Vérios genes de
resisténcia para antracnose tém sido descobertos e caracterizados (Kelly e Vallejo,
2004). A cultivar AND 277 tem sido extensivamente utilizada em cruzamentos
artificiais, com o objetivo de desenvolver cultivares resistentes a doencgas, uma vez
que, AND 277 possui gene de resisténcia a antracnose (Co-1%) e mancha angular
(Phg-1) (Gongalves-Vidigal et al., 2011). De acordo com Gongalves-Vidigal et al.
(2011), os genes Co-1* e Phg-1 (cluster Co-1%/Phg-1) presentes no AND 277 estéo
ligados ao marcador g2303 a uma distancia de 0,0 cM.

O mapeamento genético € o processo de detecgcdo da posicdo e distancia
entre marcadores nos cromossomos, e o produto obtido chama-se mapa de ligagéo
(Gepts et al., 1993). Um dos principais usos dos mapas de ligagdo é na identificacao
de regides cromossomicas, contendo genes e QTL's (Quantitative Trait Loci)
relacionados & caracteristica de interesse agrondmico (Gepts et al., 1993). A
obtencdo de populacdo para mapeamento genético e deteccdo de QTL’'s tem sido
pratica constante na cultura do feijao comum (Gepts et al., 1993; Tar’an et al., 2002;
Broughton et al., 2003; Collard et al., 2005; Blair et al., 2006). Essas populacdes tém
propiciado estudos detalhados e promissores para uma maior eficacia no
melhoramento genético da cultura em escala mundial, porém possuem, como
limitagdo, o tamanho reduzido (Sanglard et al., 2013). Populagbes pequenas
comprometem a acuracia das estimativas de recombinantes e, consequentemente, a
precisdo do mapa genético como um todo (Sanglard et al., 2013).

Visando superar esta limitagdo, uma populagéo de linhagens endogamicas
recombinantes, potencial para o mapeamento genético, foi desenvolvida pelo
Programa de Melhoramento do Feijdo comum da Universidade Federal de Vigosa e
foi disponibilizado ao grupo de pesquisa do Nupagri (Nucleo de Pesquisas Aplicadas
a Agricultura) da Universidade Estadual de Maringa. Assim, o presente trabalho teve

como objetivo caracterizar fenotipicamente a populagdo de linhagens endogamicas



recombinantes (RIL’s), proveniente do cruzamento Ruda x AND 277, quanto a

reacao as racas 65 e 73 de Colletotrichum lindemuthianum.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. A cultura do feijdo comum: panorama mundial e nacional

A cultura do feijdo é produzida em todos os continentes do mundo,
nomeadamente: Africa, Américas, Asia, Europa e Oceania, em cerca de 127 paises
(Moura e Brito, 2015). Segundo a Organizagédo das Nagdes Unidas para Agricultura
e Alimentacdo (FAO, 2015), a produ¢do mundial do feijdo nos ultimos 10 anos
concentrou-se nos continentes asiatico, com 46%, americano, com 35% e africano,
com 16% do total produzido. A Europa e Oceania participam com 2,5 e 0,5% da
producdo, nesse periodo, respectivamente.

Dentre os paises maiores produtores de feijdo comum no mundo, destacam-
se Myanmar, com aproximadamente 3,70 milhdes de toneladas de gréos, india, com
3,63 milhdes de toneladas e o Brasil, em terceiro lugar, com aproximadamente 3,18
milhdes de toneladas (FAO, 2015; CONAB, 2015). No Brasil, o feijado comum é
cultivado sob diferentes condi¢des climéticas, em diversos sistemas de cultivo e em
quase todas as regifes. Segundo dados da CONAB (2015), o estado do Parana,
regido Sul do pais, destaca-se no cendrio da producéo brasileira, respondendo pela
maior parte da producgéo do feijado comum, com producgéo de 720,4 mil toneladas na
Safra 2014/15, com produtividade média de 1.775 kg ha™.

A dieta de milndes de pessoas de paises subdesenvolvidos da Africa e da
América Latina possui quantidades suficientes de carboidratos, provenientes
principalmente das culturas da mandioca, milho, arroz e trigo, no entanto, a dieta €
pobre em proteinas (Gepts et al., 2005). As fontes de proteinas de origem animal
como ovos, leite e carne, muitas vezes possuem custo elevado e podem ser
substituidos por produtos obtidos a partir de plantas leguminosas, dentre elas, o
feijdo comum (Broughton et al., 2003; Gepts et al., 2005). A sua proteina € rica em
aminoacido essencial lisina, porém pobre em amindacidos sulfurados metionina e
cisteina, essenciais ao Homem. Todavia, 0s cereais sdo pobres em lisina, mas ricos
em aminodcidos sulfurados, o que torna a tradicional dieta, arroz com feijao,
complementar em termos de aminoacidos essenciais (Borém e Carneiro, 2015).

No Brasil, o consumo médio per capita de grdos de feijdo comum é de
aproximadamente 18,58 kg ano (Borém e Carneiro, 2015). Na regido Oriental e

Austral da Africa, o consumo aumenta significativamente, chegando a 66 kg ano em
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algumas regides do Quénia, e a 40 kg ano em Ruanda e Burundi (Broughton et al.,
2003).

O cultivo do feijdao no Brasil é realizado, de forma diversificada, por
pequenos e grandes produtores, sistemas de producgéo de subsisténcia e tecnificada
- individual ou consorciado com outras culturas -, com predominio do uso da méao de
obra familiar nas pequenas propriedades ou com o uso de tecnologia mais intensiva,
nas propriedades de maior porte (Blair et al., 2013; Moura e Brito, 2015). Segundo a
Comissédo Técnica Sul Brasileira do Feijdo (CTSBF, 2010), através do cultivo do
feijdo comum, pequenos agricultores séo incluidos no sistema de producdo das
grandes culturas e se beneficiam com o réapido retorno financeiro e baixo

investimento necessario para a sua producgao.

2.2. Aspectos botéanicos da cultura

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) pertence ao ramo Embryophytae
syphonogamae, sub-ramo Angiospermae, classe Dicotyledoneae, subclasse
Archichlamydeae, ordem Rosales, e familia Leguminosae, subfamilia Papilionoideae
e tribo Phaseolineae (Santos et al., 2015). E uma espécie diploide com 2n = 2x = 22
cromossomos (Singh et al., 1991).

Ele é cultivado em locais, variando de 52° de latitude Norte a 32° de latitude
Sul e mesmo a altitudes superiores a 3.000m. Porém, adapta-se melhor as zonas
altas dos trépicos e as zonas temperadas, podendo ser cultivado nos tropicos
Uumidos, semiaridos e até mesmo em regifes de clima frio, com periodo vegetativo
que pode variar de menos de 70 a mais de 200 dias (Schoonhoven e Voysest,
1991).

O feijdo comum apresenta o fendmeno de heterofilia, caracterizado pela
formagao de dois tipos de folhas durante a sua ontogénese: folhas simples e folhas
compostas (Santos et al., 2015). As folhas simples sé@o as duas primeiras a serem
formadas; aparecem no segundo n6 do caule e sdo formadas dentro da semente
durante a embriogénese. (Santos et al.,, 2015). As folhas compostas possuem
estipulas, peciolo, raque, pulvinulos e lamina foliar compostas (Santos et al., 2015).
Séo folhas trifoliadas alternas; a inflorescéncia é um racemo que pode ser axilar ou
terminal (Silva, 2005). As plantas séo classificadas, basicamente, de acordo com o

hébito de crescimento, em determinadas e indeterminadas. O hébito de crescimento



é definido pelo crescimento do caule e florescimento da planta, entre outras
caracteristicas.

As plantas de habito de crescimento determinado desenvolvem
inflorescéncia no apice do caule e dos ramos laterais, apresentam namero limitado
de nos, e o florescimento ocorre do 4pice para a base da planta. Nas plantas de
habito de crescimento indeterminado, os meristemas apicais do caule e dos ramos
laterais continuam vegetativos durante o florescimento, que ocorre da base para o
apice da planta, e as inflorescéncias se desenvolvem nas axilas das folhas (Silva,
2005).

Os habitos de crescimento podem ser classificados em quatro tipos
principais: tipo |, caracteriza-se por apresentar hastes principal e laterais (geralmente
fortes e eretas, terminando com a formacédo de uma inflorescéncia, o que impede o
crescimento da planta. Além disso, o florescimento é uniforme e por um periodo
curto (Santos et al., 2015). O nimero de entrends é pequeno (geralmente de 5 a 10)
e curto; tipo Il, as plantas sdo fortes e eretas e terminam com uma pequena guia na
haste principal. Portanto, apresenta crescimento da gema vegetativa, ao contrario
dos ramos laterais que ndo apresentam guias. O numero de entrends € maior do que
no tipo | (crescimento determinado), em geral maior que 12. O fotoperido de
florescimento é mais prolongado do que no tipo | (crescimento determinado), sendo
que a planta apresenta pouco crescimento durante e apés o florescimento; tipo Il,
apresenta varios ramos prostrados ou semi-prostrados. O numero de nés e o
tamanho dos entrends sdo grandes (maior que os tipos | e Il). A haste principal e os
ramos laterais terminam com uma guia; tipo IV, possui varios entrends em suas
hastes (até 30) (Santos et al., 2015). Apresenta pequeno desenvolvimento dos
ramos laterais, devido a grande dominéncia apical da haste principal. O periodo de
florescimento € muito longo, quando comparado aos demais habitos de crescimento,
exibindo vérios estadios de desenvolvimento do florescimento e de formagédo da
vagem (Santos e Gavilanes, 1998; Santos et al., 2015).

Com relacdo ao porte da planta, este pode ser ereto, quando o caule possui
posicéo vertical e o dngulo formado com os ramos é inferior a 90° semi-ereto, o
caule mantém a posigdo vertical, porém o angulo ultrapassa os 90° e prostrado, o
caule apresenta-se inclinado, tendendo a prostrar-se sobre o solo, e o angulo

formado pelo caule, e os ramos atinge aproximadamente 120° (Silva, 2005).
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A flor é do tipo papilionacea, apresenta calice gamossépalo e campanulado,
corola composta por cinco pétalas: uma mais externa e maior, denominada
estandarte; duas laterais menores, chamadas asas; e duas inferiores, fusionadas,
denominadas quilha. A disposicdo de seus oOrgdos reprodutores favorece a
autofecundacado; as anteras sdo deicentes e estdo situadas no mesmo nivel do
estigma e envolvidas completamente pela quilha; a polinizagdo ocorre no momento
ou pouco antes da antese, o que caracteriza a cleistogamia na espécie (Santos e
Gavilanes, 1998; Santos et al., 2015). Apesar de ser uma espécie autbgama, pode
apresentar taxa de fecundagéo cruzada aproximadamente de 5%, e dependendo de
fatores como umidade ambiental, temperatura, distancia de semeadura entre as
cultivares, coincidéncia e duragdo do periodo de florescimento, atividade de insetos
polinizadores e tamanho de flor, pode atingir valores mais elevados (Marques Junior
e Ramalho, 1995). Em relacdo a cor, a flor pode ser branca, rosa ou violeta,
uniforme para toda a corola ou desuniforme, apresentando estandarte e asas com
diferente coloragéo ou intensidade de cor (Silva, 2005; Santos et al., 2015).

O fruto € um legume denominado vagem, constituido de duas valvas unidas
por duas suturas. A semente do feijoeiro € exalbuminosa, ou seja, sem albume. O
tegumento das sementes apresenta ampla diversidade de cores, variando do preto
ao branco, bege, amarelo, marrom, vermelho, réseo, podendo ter coloragcéo uniforme
ou apresentar estrias, manchas ou pontuacdes; e ser opaco, brilhoso ou de brilho
intermediario; com presenca ou auséncia de halo (Debouck, 1991; Santos e
Gavilanes, 1998; Santos et al., 2015).

2.3. Origem e domesticagao do feijdo comum

O feijao comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma das culturas mais antigas do
mundo, apresenta diversos métodos de cultivo, alta adaptabilidade ambiental e
elevada variabilidade morfologica (Gepts, 1998; Broughton et al., 2003).

O género Phaseolus compreende mais de 100 espécies, onde somente
cinco possuem importancia para o consumo humano: o feijao comum (Phaseolus
vulgaris L.), o feijdo Ayocote (Phaseolus coccineus L.), o feijdo de lima (Phaseolus
lunatus L.); o feijao tepari (Phaseolus acutifolius) e Phaseolus polyanthus (Debouck,
1999). O género Phaseolus é membro da tribo Phaseoleae, que também inclui o

feijao caupi, feijdo guandu e soja (Lavin et al., 2005). A tribo Phaseoleae faz parte do
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clado “Phaseoloid-Millettioid”, que divergiram a cerca de 45 a 50 milhdes de anos
atras do clado “Hologalegina”, que inclui culturas com legumes predominantemente
de clima temperado como a ervilha, alfafa, grao de bico e lentilha (Lavin et al., 2005;
Stefanovi€ et al., 2009).

O estudo de sintenia tem como objetivo analisar a relacdo entre o genoma
de duas espécies, e tem sido muito utilizado na cultura do feijdo comum. A presenca
de sintenia entre o género Phaseolus e outras leguminosas esta negativamente
correlacionada a distancia filogenética, sendo que, os niveis mais elevados de
sintenia sdo observados com o género Vigna (feijao-frade e feijao mungo), seguido
da soja, e mais distante esté o clado “Hologalegina” (Gepts et al., 2008).

Estudos de sintenia entre o feijado comum e a soja revelam que as duas
espécies divergiram ha mais de 19 milhées de anos (Lavin et al., 2005; Stefanovi¢ et
al., 2009). Analises moleculares utilizando marcadores RFLP revelaram que
sequéncias do genoma do feijdo comum e da soja possuem elevado grau de
homologia. As evidéncias sugerem que a soja passou por um grande processo de
duplicagcdo dos cromossomos, seguido por rearranjos, baseado no fato de que as
sequéncias sinténicas possuem uma copia no genoma do feijio comum e duas
cOpias no genoma da soja, sugerindo que o feijao comum é a espécie diploide (2n =
2x = 22), modelo para a soja (McClean et al., 2010).

Estudos baseados em isoenzimas (Singh et al, 1991), proteinas de
sementes (Gepts e Bliss, 1986), caracteristicas morfologicas (Duran et al., 2005), e
marcadores de DNA (Blair et al., 2009) comprovaram a existéncia de dois centros de
origem geograficamente diferentes para o feijao comum cultivado: Mesoamericano e
Andino (Gepts et al., 1986). As estimativas apontam que a diferenciacdo do feijdo
comum silvestre ocorreu a aproximadamente 165.000 anos atras (Schmutz et al.,
2014).

O pool génico Mesoamericano inclui genotipos de sementes pequenas, e se
refere aos gendtipos oriundos da regido Norte do México até a Coldbmbia, enquanto
0s gendtipos Andinos possuem seu centro de origem distribuido do Sul do Peru ao
Noroeste da Argentina, e sdo caracterizados por genotipos com sementes grandes
(Gepts et al., 1986).

Enquanto apenas dois pools génicos sdo organizados nas populagdes

domesticadas ou cultivadas de feijdo comum, a estrutura populacional do feijao

8



comum silvestre pode ser mais complexa. O feijdo comum silvestre é endémico ao
longo do Norte do México a Noroeste da Argentina, em altitudes variando de 500 a
2.000, e precipitagdes pluviais de 500 a 1800 mm (Gepts, 1998). Segundo o mesmo
autor, diferencas foram encontradas em caracteristicas morfolégicas e moleculares
entre as popula¢des dos dois extremos destas localizagbes geograficas, o que levou
a concluséo da existéncia de dois pools génicos para os feijdes comuns silvestres, o
Andino e o Mesoamericano.

Posteriormente, estudos com analise de proteinas de sementes de
populacdes silvestres de feijdo comum distribuidas no Norte do Peru e Equador
mostraram que aquelas populacdes séo diferentes daquelas encontradas nos pools
génicos Mesoamericanos e Andinos (Debouck et al., 1993), pois estas populagbes
possuem padréao de faseolina tipo I, ndo encontrados em outros grupos (Kami et al.,
1995). Tal fato sugere que um terceiro pool génico esta presente entre 0s ancestrais
silvestres do feijado comum, o que corrobora com os resultados encontrados por
Bitocchi et al. (2012).

A existéncia dos dois maiores pools génicos cultivados, Mesoamericano e
Andino, proporciona desafios e oportunidades para os melhoristas do feijao comum,
pois eventos de recombinagdo entre gendtipos dos dois pools génicos podem
promover novas recombinac¢des entre genes, uma vez que o isolamento reprodutivo
e a reduzida performance nas progénies pode ser superado (Gepts et al., 1986;
Gepts e Bliss, 1988). Por outro lado, verificam-se problemas como o baixo vigor das
progénies resultantes do cruzamento natural entre cultivares Andinas e
Mesoamericanas, 0 que é resultado da interacdo entre dois genes semi-dominantes
complementares, o DL; e o DL, de origem Mesoamericana e Andina,
respectivamente (Koinange e Gepts, 1992; Hannah et al., 2000).

A existéncia de duas populagdes distintas, geogréafica e morfologicamente,
levou ao surgimento da questdo de onde a domesticagédo do feijado comum ocorreu
(Gepts e Bliss, 1986). Antes da domesticagdo, o P. vulgaris silvestres ja havia
divergido em dois pools génicos (Gepts, 1998), sugerindo que a existéncia dos pools
génicos do feijdo comum cultivado reflete os mdaltiplos eventos da domesticagéo
independentes (Gepts e Bliss, 1986; Gepts, 1998).

Trabalhos recentes de Bitocchi et al. (2012) sugerem que a origem do feijao

comum € Mesoamericana, provavelmente localizado na parte central do México.
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Baseados em dados de diversidade de nucleotideos de diferentes genes de acessos
silvestres representativos de cada pool génico, foi possivel verificar que os genotipos
Andinos foram resultados do evento de migragcdo das populacOes silvestres
mesoamericanas, e que 0 evento da domesticagdo ocorreu somente depois,
separadamente para cada um dos pools génicos. Além disso, a partir da andlise de
estrutura de populacdo, houve uma forte indicagéo da ocorréncia de bottleneck antes
da domesticagéo nos Andes.

A domesticagdo de plantas e animais propiciou modificacbes em suas
caracteristicas, de modo que as atuais espécies domesticadas sdo diferenciadas dos
antecessores, pela selecdo de caracteristicas morfologicas e fisiologicas, e essas
mudancas sdo chamadas de Sindrome da Domesticacdo (Koinange et al., 1996).
N&do é bem definido quando a sindrome da domesticacao ocorreu no feijdo comum,
mas provavelmente o evento ocorreu cerca de cinco a sete mil anos atras
(Broughton et al., 2003).

A distribuicdo dos genes da sindrome da domesticacdo para o feijdo comum
foi concentrada em trés regibes gendmicas com maior efeito, os quais afetam
fortemente caracteristicas importantes para determinar a adaptacdo ao ambiente
onde as plantas se desenvolvem como habito de crescimento e fenologia, a
disperséo e dorméncia, e a dimenséo do fruto e semente (Koinange et al., 1996). Os
caracteres foram importantes na fase de domesticagdo do feijdo comum, e
continuam a desempenhar papel na aceitagéo do agricultor e do consumidor (Gepts
et al., 2008).

2.4. Antracnose no feijdo comum

A antracnose do feijdo comum, causada pelo fungo Colletotrichum
lindemuthianum (Sacc. e Magnus) Briosi e Cavara, € uma das doencas mais
importantes do feijdo comum, podendo causar perdas de rendimento em torno de
100% em cultivares suscetiveis e periodos prolongados de condi¢des favoraveis ao
desenvolvimento da doenca (Melotto et al., 2000; Singh e Schwartz, 2010; Pria e
Silva, 2010).

A doenga afeta cultivares suscetiveis estabelecidas principalmente em
regibes com temperaturas amenas (13 a 26°C), e que apresentam elevada umidade

relativa (Pastor-Corrales et al., 1995; Pria e Silva, 2010). Temperaturas superiores a
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25°C e inferiores a 18°C limitam tanto a infeccdo, quanto o desenvolvimento do
fungo (Zaumeyer e Thomas, 1957; Schwartz et al.,, 2005). A eficiéncia na
transmissdo do patégeno C. lindemuthianum via sementes, e as perdas econémicas
causadas pela antracnose, qualificam-na como a doenga fangica foliar mais grave do
feijao comum (Rey et al., 2005).

A antracnose tem sido constatada em varios paises da Europa, Africa,
Austrdlia, Asia e América (Broughton et al., 2003; Acosta-Gallegos et al., 2007). No
Brasil, ela ocorre na maioria dos principais Estados produtores, tais como Rio
Grande do Sul, Santa Catarina, Parana, Sao Paulo, Minas Gerais, Bahia,
Pernambuco, e em algumas regides do Espirito Santo, Alagoas, Sergipe e Paraiba
(Rava e Sartorato, 1994; Nunes et al., 2013).

O fungo causador da antracnose foi descrito, pela primeira vez, por
Saccardo e Magnus, em 1878, como Gloeosporium lindemuthianum, com base em
coletas feitas, por Lindemuth em Bonn na Alemanha (Zaumeyer e Thomas, 1957).
Segundo Augustin e Costa (1971), Scribner em 1889, classificou definitivamente o
fungo como sendo Colletotrichum lindemuthianum, pertencente a classe dos
Deuteromicetos (fungos imperfeitos), ordem Melanconiales e familia Melanconiaceae
(Kimati, 1980).

O C. lindemuthianum apresenta duas fases reprodutivas, assexuada ou
imperfeita e sexuada ou perfeita (Damasceno e Silva et al., 2007). Reproduz-se
assexuadamente, produzindo conidios ou esporos assexuais em um corpo de
frutificacdo que recebe o nome de acérvulo (Sutton, 1992). No estado sexual é
conhecido como Glomerella cingulata f. (Stonem Spaulde e V. Schrenk) (Rava e
Sartorato, 1994), e nesta fase, o fungo produz peritécio e ascos, dentro dos quais se
originam os esporos, denominados de ascosporos (Kimati, 1980).

O C. lindemuthianum é um patdégeno necrotréfico, que sobrevive de um ano
agricola para outro como micélio dormente no interior das sementes ou em restos
culturais na forma de esporos (Schwartz et al., 2005; Teran et al., 2013). As
sementes contaminadas externamente por conidios, ou internamente pelo micélio
dormente, constituem a mais importante via de disseminagdo a longa distancia
(Kimati, 1980). Outras formas de disseminagdo do patdgeno também podem ocorrer
por meio de respingos de agua de chuva ou de irrigagdo, de animais e do homem,

durante os tratos culturais (Kimati, 1980).
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Os sintomas da antracnose podem ser observados em todos os 6rgaos
aéreos e em todos os estadios fenoldgicos do feijdo comum (Kimati, 1980) (Figura
1). Segundo Zaumeyer e Thomas (1957), o C. lindemuthianum infecta as sementes
e, ao atravessar o tegumento, produz desde uma leve descoloracéo até les6es nos
tecidos cotiledonares, caracterizadas como cancros ligeiramente deprimidos e de
tamanho variado. As sementes contaminadas sdo geralmente descoloridas, podendo
apresentar cancros, cuja coloracdo varia de amarela, café-escura a negra. Nas
sementes que apresentam o tegumento preto, os sintomas sdo mais dificeis de
serem observados (Schwartz e Pastor-Corrales, 1989).

Nas folhas, a formacéo de lesdes necroticas de coloragdo marrom-escura é
inicialmente observada na face abaxial e nas nervuras primarias (Kimati,1980). Estas
lesbes, ao se desenvolverem, dao origem a regides cloréticas, fazendo com que as
folhas se curvem para baixo, diminuindo a é&rea foliar da planta (Figura 1). Além
disso, as lesdes produzidas no caule e nos peciolos sdo alongadas, escuras e, as
vezes, deprimidas, podendo também apresentar cancros (Kimati, 1980; Schwartz e
Pastor-Corrales, 1989; Schwartz et al., 2005) (Figura 1).

Fonte: Nupagri, 2015.
Figura 1 - Sintomas da antracnose do feijdo comum. A) Lesdes na folha; B) Lesbes
no caule; C) lesdes escuras nas vagens.

Os sintomas da antracnose sao reconhecidos facilmente nas vagens onde
as lesbes sdo mais definidas (Rava e Sartorato, 1994) (Figura 1), uma vez que,
gquando as condicdes sao favoraveis, as lesdes podem coalescer e cobrir
parcialmente as vagens, formando uma massa de esporos de coloragdo rosada no
centro das lesbes (Schwartz e Pastor-Corrales, 1989).

A diversidade genética do C. lindemuthianum é um dos principais fatores
limitantes no controle da antracnose do feijoeiro comum (Ceolin et al.,, 2007). Um
total de 247 racas de C. lindemuthianum, distribuidas por 28 paises diferentes, foram
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identificadas até o momento, e mais de 73 racas foram identificadas somente no
Brasil (Nunes et al., 2013).

As racgas C. lindemuthianum séo identificadas utilizando um conjunto de 12
cultivares diferenciadoras para antracnose, conforme apresentado no Quadro 1, as
quais sdo associadas a um conjunto binario para a denomina¢gdo do nome de cada

raca (Pastor-Corrales, 1991).

Quadro 1 - Relagéo das 12 cultivares diferenciadoras, nimero binario, pool génico e
genes de resisténcia & antracnose

Cultivares Ndmero . .
diferenciadoras binario (2™ Genes de resisténcia Pool génico
Michelite 1 Co-11 M
MDRK 2 Co-1 A
Perry Marrow 4 Co-13 A
Cornell 49-242 8 Co-2 M
Widusa 16 Co-1° A
Kaboon 32 Co-1? A
México 222 64 Co-3 M

Pl 207262 128 Co-4% Co-3* M
TO 256 Co-4 M
TU 512 Co-5 M
AB 136 1024 Co-6 M

G 2333 2048 Co-4% Co-5%; Co-3* M

MDRK: Michigan Dark Red Kidney; M: mesoamericano; A: andino; *genes
renomeados.

Até o momento, ja foram identificados 19 genes (Gongalves-Vidigal et al.,
2012), que conferem resisténcia & antracnose do feijdo comum, sendo os mesmos
designados pelo simbolo Co, seguidos por letras ou nimeros. Estes genes e seus
alelos sdo: Co-1 (Burkholder, 1918; McRostie, 1919; Cardenas et al., 1964), Co-12
(Melotto e Kelly, 2000), Co-13 (Melotto e Kelly, 2000), Co-1*, Co-1*/Phg-1 (Alzate-
Marin et al., 2003; Gongalves-Vidigal et al., 2011), Co-1° (Goncalves-Vidigal e Kelly,
2006), Co-2 (Mastenbroek, 1960), Co-3 (Bannerot et al., 1965), Co-32 (Fouilloux,
1976), Co-33 (Geffroy et al., 1999; Méndez-Vigo et al., 2005; Alzate-Marin et al.,
2007; Rodrigues-Suérez et al., 2008; Geffroy et al., 2009; Campa et al., 2011), Co-3*
(Gongalves-Vidigal et al., 2013), Co-3° (Pastor-Corrales, et al., 1994; Young et al.,
1998; Sousa et al., 2014), Co-4 (Fouilloux, 1976; 1979), Co-42 (Young et al., 1998),

Co-43 (Alzate-Marin et al., 2007), Co-5 (Young e Kelly, 1996; Young et al., 1998), Co-
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52 (Young e Kelly, 1996; Vallejo e Kelly, 2009; Sousa et al., 2014), Co-6 (Schwartz et
al., 1982; Kelly e Young, 1996; Gongalves-Vidigal et al., 1997; Vallejo e Kelly, 2009),
Co-11 (Gongalves-Vidigal et al., 2007), Co-12 (Gongalves-Vidigal et al., 2008), Co-13
(Gongalves-Vidigal et al., 2009; Lacanallo e Gongalves-Vidigal, 2015), Co-14
(Gongalves-Vidigal et al., 2012), Co-15 (Sousa et al., 2015), Co-u (Geffroy, 1997;
Geffroy et al., 2008), Co-v (Geffroy, 1997), Co-w e Co-x (Geffroy, 1997; Geffroy et
al., 2008), Co-y e Co-z (Geffroy et al., 1999).

No Quadro 2, observa-se que o locus Co-1, anteriormente denominado gene
“A”, estd presente na cultivar andina Michigan Dark Red Kidney (MDRK), e foi
identificado por McRostie (1919). Por muito tempo foi considerado como a Unica
fonte de resisténcia de origem andina (Kelly e Vallejo, 2004). Este gene esta
localizado no grupo de ligagdo PvOl1l (Freyre et al., 1998; Kelly et al., 2003).
Apresenta a série alélica: Co-1%, presente na cultivar Kaboon (Melotto e Kelly, 2000);
Co-1%, encontrado na cultivar Perry Marrow (PM) (Melotto e Kelly, 2000); Co-1*
(Alzate-Marin et al., 2003; Gongalves-Vidigal et al., 2011) identificado na cultivar
AND 277, sendo mapeado no cromossomo Pv01l. Por sua vez, o alelo Co-1° foi
identificado na cultivar Widusa (Gongalves-Vidigal e Kelly, 2006).

Campa et al. (2009), verificaram a existéncia de um segundo gene presente
na cultivar Michigan Dark Red Kidney, sendo que este confere resisténcia as ragas
449 e 1545 de C. lindemuthianum.

O locus Co-2, anteriormente denominado “Are”, esta presente na cultivar
diferenciadora mesoamericana Cornell 49-242 (Quadro 2). Foi primeiramente
encontrado por Mastenbroek (1960). Este gene representa uma das maiores fontes
de resisténcia a antracnose nas areas tropicais, o qual foi mapeado no grupo de
ligagdo Pv1l (Adam-Blondon et al., 1994; Freyre et al., 1998).

No Brasil, a cultivar Cornell 49-242 foi amplamente utilizada em programas
de melhoramento para transferéncia do entdo gene “Are”, que integra o pedigree de
muitas cultivares e linhagens desenvolvidas (Gongalves-Vidigal et al., 1997).

O locus Co-3 descoberto por Bannerot (1965) foi encontrado na cultivar
mesoamericana, México 222, fato que justifica a antiga denominacgéo, “Mexique 1”
(Quadro 2). Segundo Rodriguez-Suérez et al. (2008) esse gene esté localizado no
grupo de ligacdo Pv04 e apresenta a seguinte série alélica: Co-3% encontrado na

cultivar México 227 (Fouilloux, 1979), Co-3* presente nas cultivares BAT 93 e PI
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207262 (Geffroy et al., 1999; Rodriguez-Suarez et al., 2008; Méndez- Vigo et al.,
2005) e Co-3* na cultivar Ouro Negro (Goncalves-Vidigal et al., 2013). Sousa et al.
(2014) verificaram que o gene Co-7 (Pastor-Corrales et al.,, 1994; Young et al.,
1998), presente em MSU 7-1 e em G 2333 € um alelo do locus Co-3, o qual passou
a ser denominado como Co-3°. A cultivar diferenciadora G 2333, apresenta mais
dois genes independentes (Co-4?, Co-5%) (Young et al., 1998; Vallejo e Kelly, 2009);
o locus Co-4, anteriormente denominado “Mexique 2", foi descoberto em 1996, por
Bannerot na cultivar TO (Fouilloux, 1976; 1979). Esse gene est& localizado (Kelly et
al., 2003) no grupo de ligagdo PvO8 (Freyre et al., 1998), e apresenta a seguinte
série alélica: Co-4%, encontrado nas cultivares SEL 1308 (Young et al., 1998; Kelly et
al. 2003); Vallejo e Kelly (2009) e G 2333 (Young et al., 1998); Co-4°, presente na
cultivar PI 207262 (Alzate-Marin et al., 2007).

O alelo Co-42é reconhecido por ser uma excelente fonte de resisténcia ao C.
lindemuthianum, uma vez que €& capaz de controlar até 97% das racas ja
identificadas (Young et al., 1998).

O locus Co-5, anteriormente designado “Mexique 3", foi descrito por
Bannerot em 1969 (Fouilloux, 1976; 1979) estando presente nas -cultivares
diferenciadoras mesoamericanas TU e G 2333, e na linhagem SEL 1360 (Young et
al., 1998); Vallejo e Kelly (2009) concluiram que o alelo presente na cultivar G 2333,
bem como em SEL 1360 é um alelo diferente, designado Co-5% (Quadro 2). Em
estudos posteriores, Sousa et al. (2014), também comprovaram a presenca do alelo
Co-5% em MSU 7-1, bem como evidenciaram a localizacéo desse alelo no grupo de
ligacéo PvO7.

O locus Co-6 foi descoberto por Schwartz et al. (1982) e esta presente na
cultivar AB 136 (Gongalves-Vidigal, 1994; Kelly et al., 2003) (Quadro 2). Esse gene
esta localizado (Kelly et al., 2003; Mendéz-Vigo, 2002) no grupo de ligagdo Pv07
(Alzate-Marin et al., 1999). Dentre os genes de resisténcia identificados, o locus co-8
€ 0 Unico recessivo e esté presente na cultivar mesoamericana AB136 (Alzate-Marin
et al., 1997; 2001).

O locus Co-11 foi identificado na cultivar diferenciadora Michelite
(Gongalves-Vidigal et al., 2007). Os locus Co-12, Co-13 Co-14 e Co-15 sao de

origem andina e estdo presentes nas cultivares, Jalo Vermelho (Gongalves-Vidigal et
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al., 2008), Jalo Listras Pretas (Goncgalves-Vidigal et al., 2009), Pitanga (Gongalves-
Vidigal et al., 2012) e Corinthiano (Sousa et al., 2015), respectivamente (Quadro 2).

Quadro 2 - Genes, cultivares, pool génico, grupo de ligacéo e autores relacionados a
fontes de resisténcia ao C. lindemuthianum e grupo de ligacao

Genes Cultivares CopJL_mto GL Referéncias
Génico
Co-1 Wells Red Kidney A Pv01 Burkholder (1918); McRosite (1919);
MDRK Pvo1 Cérdenas et al. (1964)
Co-1° Kaboon A Pv01 Melotto e Kelly (2000)
Co-1*  Perry Marrow A Pv01l Melotto e Kelly (2000)
Co-1* AND 277 A PVO1 Alzate-Marin et al. (2003); Gongalves-Vidigal
etal. (2011)
Co-1° Widusa A Pv0l1 Goncalves-Vidigal e Kelly (2006)
Co-2  Cornell 49-242 M Pvll Mastenbroek (1960)
Co-3  México 222 M Pv04 Bannerot et al. (1965)
Co-3* México 277 M Pv04 Fouilloux (1976)
Geffroy et al. (1999); Mendez-Vigo et al.
Co-3° A 493, BAT 93 M Pv04 (2005; Rodriguez-Suarez et al. (2008);
Campa et al. (2011)
Co-3* Ouro Negro M Pv04 Gongalves-Vidigal et al. (2013)
25 i Pastor-Corrales et al. (1994); Young et al.
Co-3> MSUT7-1,HL M~ PVO4 (1998): Sousa et al. (2014)
Co4 TO M Pv08 Fouilloux (1976)
Co-4> SEL 1308, G 2333 M Pv08 Young et al. (1998)
Co-4® Pl 207262 M Pv08 Alzate-Marin et al. (2007)
Fouilloux (1976); Young et al. (1998); Alzate-
Co5 TU M PVO7' Mtarin et al. (2007)
Co-5% G 2333, SEL 1360 M Pv07 Vallejo e Kelly (2009)
Schwartz et al. (1982); Goncalves-Vidigal et
Co-6  Catrachita, AB 136 M Pv07 al., (1997); Kelly e Young (1996), Vallejo e
Kelly (2009); Sousa et al. (2014)
Co-11 Michelite M *  Gongalves-Vidigal et al. (2007)
Co-12 Jalo Vermelho A *  Gongalves-Vidigal et al. (2008)
Co-13 Jalo Listras Pretas A PV0O3 Gongalves-v!d!gal et al. (2009); Lacanallo e
Goncalves-Vidigal (2015).
Co-14 Pitanga A Pv0l Goncgalves-Vidigal et al. (2012; 2016)
Co-15 Corinthiano M Pv04 Sousa et al. (2015)
Co-16 Crioulo 159 M Pv04 Coimbra-Gongalves et al. (2016)
Co-u BAT93 M Pv02 Geffroy et al. (2008)
Co-v  BAT93 M Pv07 Geffroy (1997)
Co-w Jalo EEP558 A Pv01l Geffroy (1997); Geffroy et al. (2008)
Co-x  Jalo EEP558 A Pv01l Geffroy (1997); Geffroy et al. (2008)
Co-y Jalo EEP558 M Pv04 Geffroy et al. (1999)
Co-z  Jalo EEP558 M Pv04 Geffroy et al. (1999)

A: Andino; GL: grupo de ligagéo; * Nao identificados; M: Mesoamericano.
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O locus Co-16 esta presente na cultivar mesoamericana Crioulo 159 (Coelho
et al., 2013) (Quadro 2). Essa cultivar foi coletada no estado de Santa Catarina e
apresenta um gene dominante independente dos anteriormente descritos.

Os locus Co-w, Co-x, Co-y e Co-z foram identificados na cultivar andina Jalo
EEP 558 por Geffroy (1997) e Geffroy et al. (1999; 2008). Os locus Co-u e Co-v sédo
fontes mesoamericanas de resisténcia a antrachose e estdo presentes na cultivar
BAT 93 (Geffroy, 1997) (Quadro 2).

Mais recentemente, novas fontes de resisténcia foram descritas nas
landraces andinas Paloma, Amendoim Cavalo e Jalo Pintado 2 (Castro et al., 2014;
Frias et al., 2014; Nanami et al., 2014).

2.5. Populagdes para o0 mapeamento genético

Diferentes tipos de popula¢cbes podem ser utilizados para o mapeamento
genético em plantas, cada uma apresentando suas particularidades, de acordo com
0 interesse do pesquisador. Dentre essas populagbes, podem ser citadas as
populacdes de plantas da geragao F», populacdes derivadas por autofecundacéo da
geragdo F,, populagbes de RIL's (Recombinant Inbred Lines), duplo-haploides
(Schuster e Cruz, 2004; Sanglard et al., 2013) e populagéo de NIL’s (Nearly Isogenic
Lines, ou Linhagens Quase Isogénicas) (Semagn et al., 2006; Silva et al., 2014).

O Quadro 3 apresenta os diferentes tipos de populagbes utilizadas no
mapeamento genético, considerando as caracteristicas, vantagens e desvantagens
de cada tipo de populagéo.

Entretanto, € extremamente importante que 0s genitores da populacéo
obtida sejam contrastantes para possibilitar a identificagdo de marcadores
polimérficos e, assim, realizar a construgdo do mapa genético (Collard et al., 2005;
Souza et al., 2013). Espécies de polinizagdo cruzada quase sempre apresentam um
maior nivel de polimorfismo no DNA, quando comparadas com espeécies
endogamicas. Uma vez identificados os marcadores polimoérficos pela genotipagem
dos genitores, toda a populagéo pode ser, entdo, genotipada com esses marcadores
(Collard et al., 2005).

As populagbes F, s&o obtidas por autofecundagdo das plantas Fy,
resultantes do cruzamento entre genitores homozig6ticos e contrastantes, de tal

forma que os marcadores codominantes segreguem na propor¢cdo de 1:2:1, e os
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dominantes, na proporcdo de 3:1. Popula¢des F, oriundas de pais heterozigéticas
também podem ser analisadas, desde que 0os marcadores segreguem na proporgao

esperada (Schuster e Cruz, 2004).

Quadro 3 - Caracteristicas de diferentes populagées de mapeamento genético

N° de gametas N° eventos de N° de N° de

Tipo populacéo informativo/ recombinacao/ genotipos/ necessidades

individuo gameta locus para obtencao
Retrocruzamento 1 X 2 2
F, 2 X 3 2
RIL's 1 2X 2 6-8
NIL's 1 X/2X 3/2 2/6
Duplo- haploides 1 X 2 2

Fonte: Adaptado de Schuster e Cruz (2004); Semagn et al. (2006); Pierre et al. (2011);
Sanglard et al. (2013).

A desvantagem da populacdo F, € o fato da replicacdo de progénies
somente ser possivel pela clonagem. A impossibilidade de replicacdo faz com que
exista uma populacdo para realizar as andlises dos marcadores genéticos (Schuster
e Cruz, 2004). Desse modo, ndo seria possivel, por exemplo, 0 mapeamento de
diferentes genes de resisténcia a doencas, em que fosse necessaria a inoculagéo da
populagdo segregante com diferentes ragas fisiologicas e diferentes patdégenos.
Também néo seria possivel a montagem de experimentos com repeticfes para a
avaliacdo de caracteristicas quantitativas complexas (muito influenciadas pelo
ambiente) na populagéo segregante (Schuster e Cruz, 2004; Sanglard et al., 2013).

As populacdes derivadas por autofecundacgéo, a partir da geragéo F, (como
Fs, F4, etc.), possuem estrutura genética previsivel, o que também facilita 0 seu uso
para fins de mapeamento genético. Para isso, um mesmo nimero de plantas F; é
obtido de cada planta F, ou um mesmo numero de plantas F, € obtido de cada
planta F;. Uma vez que estas populacdes geralmente ja estdo prontas nos
programas de melhoramento, ndo ha necessidade de produzir uma populacdo
especialmente destinada para fins de mapeamento. Este método apresenta as
mesmas limitacdes das populacdes F,, pois cada planta da geragdo que esta sendo
analisada é genotipada e ndo ha possibilidade de repeticio do mesmo gendtipo
(Schuster e Cruz, 2004).

Na obtencdo das RIL's, a partir de uma populagdo F, s&o realizadas
sucessivas geragbes de autofecundagéo a partir de plantas individuais em cada
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geracdo, até que se obtenha um elevado grau de homozigose. Pelo método SSD
(Single Seed Descent) (Brim, 1966; Sanglard et al., 2013), cada planta F, é
avancada até Fs, sendo, entdo, cada planta F3 avancada até Fi, repetindo-se o
processo até a geragdo Fg ou superior, momento esse em que sdo abertas as
linhagens ou familias — RIL's. Cada RIL € uma linhagem endogamica recombinante,
a qual representa uma planta F,, de tal forma que a variabilidade existente na
populagdo F, esta representada nas RIL's, desde que um tamanho de populagéo
adequado tenha sido inicialmente utilizado e mantido (Sanglard et al., 2013; Souza
et al., 2013).

Tendo em vista que as RIL's sdo formadas apenas por individuos
homozigotos, essas podem ser multiplicadas e avaliadas com repeticdo e em
ambientes diferentes, o que possibilita a obtencdo de uma estimativa mais acurada
para as caracteristicas a serem mapeadas. No entanto, o uso deste tipo de
populacdo ndo permite a estimagdo de parametros associados ao grau de
dominancia dos loci mapeados (Schuster e Cruz, 2004).

De forma a obter-se populagfes de NIL’s, realiza-se hibridacdo de individuos
contrastantes para o carater de interesse. Posteriormente, os individuos F; séo
retrocruzados sucessivamente com o genitor recorrente, até serem obtidas
populagBes de plantas RC,Fi. Obtido o Ultimo retrocruzamento, as plantas RCyF1
sdo autofecundadas, comportando-se como populagéo F; ou populagédo de RIL’s, de
acordo com o numero de geracdes de autofecundacéo, segregando apenas para a
caracteristica de interesse (Martin et al., 1991; Mackill e Bonman, 1992; Semagn et
al., 2006, Tinoco, et al., 2010).

A populagédo de duplo-haploides somente pode ser usada em algumas
espécies de plantas, as quais permitem a cultura de anteras (Pierre et al., 2011). A
obtencdo da populacdo de duplo-haploides é feita através da regeneracdo de
plantas a partir de microsporos (grédos de pdlen imaturos) com um ndmero haploide
de cromossomos, sendo posteriormente feita a indug&o da duplicagdo cromossomica
e obtencado de dois cromossomos homélogos idénticos (Pierre et al., 2011). Este fato
faz com que a quantidade de informag&@o recombinancional seja equivalente aquela
disponivel em populagdes de retrocruzamentos. Entretanto, os individuos duplo-
haploides sdo completamente homozigotos e, assim, podem ser auto-polinizados

para produzir grande nimero de progénies, as quais seriam geneticamente idénticas
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(Pierre et al., 2011). Esta replicacdo de progénies permite a montagem de ensaios
com repeticdes para a avaliagdo de fendtipos e, também, possibilita a distribuicdo de
populacdes de duplo-haploides, idénticas para muitos pesquisadores, de modo que
informacgdes detalhadas sobre gendétipos comuns possam ser acumuladas (Pierre et
al., 2011).

2.6. RIL’s de feijdo comum

O primeiro mapa de ligacdo do feijao comum foi publicado pelo Lamprecht
(1961), dando inicio aos trabalhos de mapeamento genético, os quais séo realizados
até hoje.

A principal populacdo usada no mapeamento genético € composta por 75
RIL’s, obtidas do cruzamento entre as cultivares BAT 93 (Mesoamericano) e Jalo
EPP558 (Andino), sendo considerada como a populacdo de referéncia (Nodari et al.,
1993; Freyre et al., 1998; Sanglard, 2013). No entanto, esta populagdo possui uma
séria limitacdo, o seu tamanho reduzido, fato esse que compromete a acuracia das
estimativas de recombinacédo e afeta a precisdo do mapa genético obtido (Sanglard
et al., 2013).

Visando contornar esse problema, a Embrapa Arroz e Feijdo realizou novos
cruzamentos entre genitores BAT 93 e Jalo EPP558, a fim de obter um maior
ndamero de RIL's para esse cruzamento, o que elevou o seu tamanho populacional
para cerca de 200 linhagens (Barros e Souza, 2012). No entanto, outra Séria
limitagcdo ainda permanece, a dificuldade de manutencéo destas RIL's em virtude de
sua baixa adaptacdo nas condi¢Bes edafocliméaticas tropicais do Brasil (Barros e
Souza, 2012). Desta forma, tem sido um grande desafio a multiplicagdo de sementes
destas RIL’s e de seus genitores (Barros e Souza, 2012; Sanglard et al., 2013).

O CIAT (Centro Internacional de Agricultura Tropical — Cali, Colémbia)
desenvolveu uma populagédo composta de 87 RIL’s, oriundas do cruzamento entre
DOR 346 e G 19833, também muito usadas em trabalhos de mapeamento genético.
DOR 346 é uma cultivar de gréos vermelhos e pequenos, pertencente ao pool
génico Mesoamericano, recomendado para cultivo em varios paises da América
Central, dentre eles Costa Rica, El Salvador, Honduras e Nicaragua, enquanto que

G 19833 é um acesso do Banco de Germoplasma do CIAT, de grdos vermelhos
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amarelados e grandes, desenvolvidos no Peru, e pertence ao pool génico Andino
(Blair et al., 2003; Galeano et al., 2009; Sanglard et al., 2013).

Outra relevante populacdo de mapeamento em feijdo comum foi
recentemente desenvolvida e publicada por Blair et al. (2012). Tal populacdo é
composta de 113 RIL’s derivadas do cruzamento DOR 346 e BAT 447, sendo ambos
0s genitores pertencentes ao pool génico mesoamericano. A linhagem BAT 447 é
tolerante a seca e, desta forma, marcadores SSR, AFLP e RAPD foram usados para
mapear QTL’s associados a caracteristicas inerentes ao déficit hidrico. Uma séria
limitagdo dessa populacdo é também o seu tamanho reduzido, comprometendo
desta forma, a acuracia das estimativas de recombina¢éo (Sanglard et al., 2013).

A obtencdo de um mapa genético acurado é dependente de uma série de
fatores, tais como o tamanho e tipo de populagdo, a quantidade e o tipo de
marcadores, a taxa de segregacéo de cada locus, a frequéncia de recombinacéo e o
valor de LOD (Logarithm of Odds, ou logarimo da probabilidade) usado para detectar
a ligacéo (Silva et al., 2007). Populagbes de 200, 300 e 500 RIL's sdo suficientes
para a obtencdo de mapas confiaveis com nivel elevado de saturacdo do genoma (5
cM de distancia entre marcas), médio (10 cM de distancia média entre marcas) e
baixo (20 cM de distancia média entre as marcas), respectivamente (Silva et al.,
2007).

Neste contexto, o Programa de Melhoramento do feijao da Universidade
Federal de Vigosa (UFV), Minas Gerais, Brasil, desenvolveu uma populagéo de RIL’s
composta por aproximadamente 393 linhagens derivadas do cruzamento entre Ruda

e AND 277 que, atualmente, encontra-se na geracao Fi».
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Local do experimento

O presente trabalho foi realizado no Nucleo de Pesquisa Aplicada a
Agricultura (Nupagri), Universidade Estadual de Maringa (UEM), Maringa, Parand,
Brasil, no periodo de agosto de 2014 a outubro de 2015. Os experimentos foram
conduzidos em casa de vegetacdo e no Laboratério de Melhoramento do Feijao

Comum e Biologia Molecular do Nupagri.

3.2. Material genético

O material genético usado neste experimento foi, gentilmente, cedido pelo
doutor Thiago Livio Pessoa Oliveira de Souza, da Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (Embrapa) — Arroz e Feijao - da Cidade de Santo Anténio de Goias,
Goias. O material consistiu de 395 genétipos, sendo 393 RIL’s (UFV-RA-001 a UFV-
RA-393) (Figura 1A) derivadas do cruzamento AND 277 x Ruda e os dois parentais
AND 277 e Ruda (Figura 2).

Fonte: Nupagri, 2015.
Figura 2 - Genitores usados no desenvolvimento de RIL’s: A) Rudé; B) AND 277.

As linhagens endogamicas recombinantes (RIL’s) foram desenvolvidas na
Universidade Federal de Vigcosa, utilizando o método SSD (Single Seed Descent)
(Brim, 1966) e foi avancado até a geracdo F;,. Cada planta Fi, obtida a partir de
uma planta F,, foi considerada uma linhagem endogamica recombinante (RIL) e suas
sementes foram multiplicadas em casa de vegetacao, para avaliar a segregacéo da
resisténcia as racas 65 e 73 de C. lindemuthianum e caracteristicas morfologicas.

A cultivar Ruda, de origem Mesoamericana, foi desenvolvida pelo CIAT do

cruzamento entre as cultivares Carioca e Rio Tibagi, tendo sido introduzida no Brasil
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como a linhagem A 285, pela Embrapa Arroz e Feijao (Ragagnin et al., 2003).
Apresenta gréos do tipo carioca e pequenos, e é suscetivel a véarias racas de
Uromyces appendiculatus, Colletotrichum lindemuthianum e Pseudocercospora
griseola, agentes causais da ferrugem, antracnose e mancha angular no feijao
comm, respectivamente (Ragagnin et al., 2003; Alzate-Marin et al., 2005).

A cultivar AND 277 {[Cargabello x (Pompadour x Linea 17)] x (Linea 17 x
Red Cloud)} € uma importante fonte de resisténcia a mancha angular, pertencente
ao pool génico Andino, e foi desenvolvida pelo CIAT (Sanglard, 2010). Ela foi
amplamente utilizada no desenvolvimento de diferentes isolinhas, tais como Pérola
R, Ruda R e Rud4 R1 (Arruda, 2005) e Rud4a R3 (Sanglard, 2010). A piramidacao de
genes de resisténcia a doencas foi assistida por marcadores moleculares, no
Programa de Melhoramento do feijdo comum conduzido na UFV.

Estudos de caracterizacdo genética da resisténcia de AND 277 a P. griseola
permitiram a identificagédo de um gene que foi designado por Phg-1 (Carvalho et al.,
1998; Gongalves-Vidigal et al., 2011). Por sua vez, o alelo Co-1*de resisténcia ao C.
lindemuthianum foi identificado na cultivar AND 277 e mapeado no cromossomo
Pv01l (Alzate-Marin et al., 2003; Gongalves-Vidigal et al., 2011). Voysest (2000)
apresenta a hipotese de uma origem Andina e Mesoamericana para AND 277,
devido a compatibilidade de cruzamento existente entre essa linhagem e as
cultivares Mesoamericanas.

A cultivar AND 277 é resistente as ragas 7, 8, 9, 55, 64, 65, 71, 72, 73, 77,
81,87, 89, 453, 1609 e 2047 de C. lindemuthianum, enquanto que Rudé é suscetivel
a estas racas (Arruda, 2009; Souza et al., 2013).

3.3. Multiplicagéo de sementes

As sementes das linhagens utilizadas neste trabalho foram semeadas em
vasos de polietileno (capacidade de 5 dm?®), contendo 5 kg do substrato constituido
de uma mistura & base de turfa (nome comercial Humusfértil®).

A adubacéo foi realizada de acordo com a recomendagé&o para a cultura do
feijdo comum. Antes da semeadura, realizou-se a adubacéo de base, adicionando-
se fertilizante mineral na formulagdo 04-14-08 (NPK), sendo a quantidade de 1,3 g
vaso™. Posteriormente, em cobertura, foram realizadas adubacdes periddicas, a

partir do aparecimento da primeira folha trifoliolada (estadio Vs).

23



A adubacao, realizada quinzenalmente, foi a base de Sulfato de Aménia
((NH4)2S04) e Cloreto de Potéssio (KCl), na quantidade de 1,25 e 0,375 g,
respectivamente, diluido em 0,05 L de agua, para cada vaso, até que as plantas
atingissem a fase de enchimento de vagens (estadio Rg).

3.4. Preparo do in6culo

As linhagens foram inoculadas com as ragas 65 e 73 de C. lindemuthianum,
ambas obtidas da micoteca do Nupagri. Os in6culos foram preparados no
Laboratério de Melhoramento de Feijao Comum e de Biologia Molecular. Essas
racas foram selecionadas, por causarem reagdes contrastantes nos parentais AND
277 e Ruda (Alzate-Marin et al., 2003).

O preparo do inéculo foi realizado segundo a metodologia proposta por
Céardenas et al. (1964), que consiste na multiplicacdo dos esporos do C.
lindemuthianum em tubos de ensaio contendo vagens esterilizadas (autoclavadas 2
vezes por 20 minutos a 120°C) e parcialmente imersas em meio com agar-agua.

A repicagem do C. lindemuthianum nas vagens foi feita em ambiente de
camara de fluxo laminar (Telstar) previamente esterilizada, sendo que, em seguida,
o0 material foi incubado em BOD (Biochemical Oxigen Demand) por 14 dias, sob a

temperatura de 20°C (Figura 3).

Fonte: Nupagri, 2015.

Figura 3 - Repicagem: Metodologia de repicagem utilizada: A) preparo da vagem;
B) Vagem autoclavada; C) Repicagem do fungo C. lindemuthianum; D) Vagens
inoculadas.

3.5. Incubagéo e inoculagdo em laboratério

Nas avaliacbes em camara de nevoeiro, as linhagens foram semeadas em
bandejas plasticas contendo substratos a base de turfa. Em cada bandeja foram
semeadas cerca de 10 RIL’s para posterior inoculacdo com as racas 65 e 73 de C.

Lindemuthianum (Figura 4).
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Fonte: Nupagri, 2015.
Figura 4 - Semeadura de material vegetal para inoculagdo: A) Bandejas com
substrato; B) Bandejas com plantas em estadio Va.

Ap6s o periodo necessario para o desenvolvimento do fungo, as vagens
foram retiradas dos tubos com o auxilio de uma pinca esterilizada e colocadas em
um bécker contendo agua destilada autoclavada. Em seguida, a solucédo foi filtrada
por meio de uma dupla camada de gaze, resultando, assim, em uma suspensao de

esporos (Figura 5).

Fonte: Nupagri, 2015.
Figura 5 - Preparo de inéculo: A) Retirada de vagens; B) Filtracao; C) Suspensao de
esporos.

A contagem dos esporos em cada raga do patdgeno foi efetuada com o
auxilio do hematocitémetro (Camara de Neubauer- Preciss) e microscopio biol6gico
trinocular, marca Motic® - mod BA210. ApGs a contagem, em numero de 5, a
suspensdo de esporos foi ajustada a concentracédo de 1,2 x 10° esporos mL™ de
agua destilada autoclavada. A inoculacdo da suspensdo de esporos nhas plantas
seguiu a metodologia proposta por Cardenas et al. (1964), utilizando um compressor

de ar tipo De Vilbiss, numero 15 (Figura 6).
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As RIL’s e genitores Ruda e AND 277 foram inoculados com as suspensfes
de esporos de cada raca (65 e 73), separadamente, para evitar contaminacgoes.

Simultaneamente, foram inoculadas as cultivares diferenciadoras para antracnose

visando confirmar os fenétipos de viruléncia das ragcas em estudo (Pastor-Corrales,
1988; Mahuku e Riascos, 2004).

Fonte: Nupagri, 2015.
Figura 6 - Contagem de esporos: A) Microscépio bioldgico trinocular; B) Observacao
e contagem de esporos; C) Esporos na camara de Neubauer-Preciss; D) Plantas
inoculadas em camara de nevoeiro.

Apos a inoculacdo, as plantas foram mantidas em camara de nevoeiro por
72h, sob a temperatura de 20 + 2°C, com luminosidade controlada (12h de
iluminagcdo de 680 lux/12h de escuro). Decorrido o periodo de incubacdo, as
bandejas contendo as plantas foram retiradas da camara de nevoeiro e mantidas a

temperatura de 20 + 2° C e luz artificial, até a ocasido das avaliagdes.

3.6. Método de avaliagédo dos sintomas
As avaliagdes visuais dos sintomas em cada planta foram realizadas dez
dias apo6s a inoculagéo do patégeno (Figura 7).

Fonte: Nupagri, 2015.
Figura 7 - Reacdo de genitores de RIL's: A) Ruda — genitor suscetivel; B) AND 277-
genitor resistente.

As notas atribuidas a cada linhagem foram usadas para calcular o indice de

patogenicidade de cada raca (IP), indicador que mede a capacidade do patégeno
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causar doencga e indice de resisténcia de cada linhagem (IR), indicador que mede a
habilidade de uma planta permanecer sem infeccdo a uma doenga (Balardin et al.,

1997) usando as expressdes:

Total de linhagens com notasda4a 9

Ip— (indice de patogenicidade);

1009
Total de linhagens avaliadas : %

_ Total de linhagens comnotasde 1a 3 . 100% (indice de resisténcia).

Total dr racas nsadas

Testes de y? com auxilio de recurso computacional do Programa Genes
(Cruz, 2013), foram feitos para testar a heranga da resisténcia a cada uma das ragas

de C. lindemuthianum.

3.7. Andlise de caracteres morfolégicos

Os caracteres morfolégicos foram escolhidos de acordo com as
recomendagfes do Centro Internacional para os Recursos Genéticos Vegetais
(IPGRI, 2001). Os seguintes caracteres morfolégicos foram avaliados: hébito de
crescimento, cor da flor, cor da semente, cor dos cotilédones e cor de listras da
semente. Testes de XZ, com auxilio de recurso computacional do Programa Genes

(Cruz, 2013), foram feitos para testar a heranca de cada um dos caracteres.
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Resposta das linhagens endogamicas recombinantes quanto a reacdo as
racas 65 e 73 de C. lindemuthianum e anélise de segregacéo

Estudos da resisténcia genética da cultivar AND 277 utilizada como um dos
genitores neste estudo, foram conduzidos por Alzate-Marin et al. (2003) e por
Gongalves-Vidigal et al. (2011), os quais revelaram heranga monogénica em AND
277 para as ragas 64, 65, 73, 81, 87, 89, 119 e 453 de C. lindemuthianum conferida
pelo gene dominante Co-1*, mapeado no cromossomo PvO1.

Gongalves-Vidigal et al. (2011) conduziram estudos de co-segregacao
familias F,.3 derivadas do cruzamento AND 277 (R) x Ouro Negro (S), inoculando
com a raga 2047 de C. lindemuthianum e raga 63-23 de P. griseola. Os autores
observaram que os genes de resisténcia Co-1* ao C. lindemuthianum e Phg-1 ao P.
griseola presentes na cultivar AND 277, co-segregaram para resisténcia a raga 2047
e para a raga 63-23, evidenciando que estes dois genes sao herdados juntamente.
Os mesmos autores, realizando inoculagbes simultdneas com a raca 73 de C.
lindemuthianum e com a raca 63-23 de P. griseola em individuos F, derivados do
cruzamento AND 277 x Ruda, observaram que estes dois genes também co-
segregaram para ambos patégenos.

As reag0Oes das linhagens endogéamicas recombinantes e de seus genitores
AND 277 e Ruda as ragas 65 e 73 de C. lindemuthianum s&o apresentadas no
Quadro 5.

Um total de 393 RIL's derivadas do cruzamento AND 277 e Rud& foram
testadas no presente trabalho. Os resusltados revelaram a segregagéo observada
de 202 plantas resistentes para 191 suscetiveis, quando inoculadas com a raga 65 e
73 de C. lindemuthianum (3 = 0,307; p = 0,579). Estas segregacdes ajustaram-se a
razdo monogénica de 1:1, evidenciando que as RIL’s co-segregaram para ambas as
racas inoculadas, indicando ser um UuUnico gene envolvido na resisténcia destas
racas (Quadro 4).

A segregacdo de 1:1 (RR:SS) nas 393 RIL’s as duas ragas, indica que nao
houve distorcdo de segregacdo (alteragdo da estrutura genética) para esta
caracteristica, o que evidencia o potencial destas linhagens para o mapeamento
genético de genes que condiciona resisténcia ao Colletrotrichum lindemuthianum.
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Quadro 4 - Teste de heranga em populagdes de RIL's derivadas do cruzamento
entre as cultivares de feijdo comum Ruda x AND 277 utilizando as ragas 65 e 73 de
Colletotrichum lindemuthianum

Segregacédo Segregacédo
fisil?)ﬁﬁga}ias Notas observada esperada v FI)
g AND 277 Ruda RF S R S valor
Raca 65 1 5 202 191 1 1 0,307 0,579
Raca 73 1 6 203 190 1 1 0,430 0,512

@ = Resistente; °= Suscetivel.

Por sua vez, Souza et al. (2013), estudando a reacdo dos genitores da
populagdo de RIL’s derivadas do cruzamento Ruda x AND 277, observaram que o
genitor AND 277 foi resistente as racas 8, 9, 64, 65, 71, 72, 73, 77, 81, 89, 453, 1609
e 2047, enquanto que Rud4 foi suscetivel a estas racas. Os autores concluiram que
as reacgOes diferenciais, apresentadas frente aos diferentes patdégenos avaliados,
corroboram o contraste fenotipico destes genitores para Vvarios caracteres
agrondmicos e morfolégicos, revelando assim a possibilidade de mapeamento
genético do gene de resisténcia & antracnose presente em AND 277.

Vale destacar que as 393 RIL's apresentaram similaridade no com-
portamento fenotipico, ou seja, as linhagens, que foram resistentes a raca 65,
também apresentaram reacdo de resisténcia a raca 73. Similarmente, as plantas que
foram suscetiveis a raca 65, também foram suscetiveis a raga 73. Exceto a linhagem
4 (UFV-RAO004), que foi suscetivel a raca 65 e resistente a raca 73. Estes resultados
evidenciaram que um mesmo gene confere resisténcia a ambas as racas 65 e 73.

Estudos conduzidos por Faleiro et al. (2003), sobre caracterizagcdo de 154
RIL’s e mapeamento de locos de caracteristicas quantitativas associadas ao ciclo e
ao rendimento do feijdo comum, observaram que segregacéo de resisténcia de 154
RIL’s derivadas do cruzamento entre Ruda e Ouro Negro a raca 73 é de heranca
monogénica.

Também foram realizadas observagfes quanto ao espetro de resisténcia das
RIL’s em relacdo as racas 65 e 73 de C. lindemuthianum. Os resultados obtidos
evidenciam que o indice de resisténcia (IR) variou de 0,0 a 100% nas linhagens
endogamicas (RIL’s) inoculadas.

De um total de 393 RIL’s, observou-se que 203 foram resistentes as ragas 65
e 73 de C. lindemuthianum e 190 foram suscetiveis, correspondendo a um indice de

patogenicidade de 48, 35% (Quadro 5).
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Quadro 5 - Reacdo de linhagens endogamicas recombinantes as ragas 65 e 73 de
C. lindemuthianum, indices de resisténcia e de patogenicidade

Ly L Raca 65 Raca 73
Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacéo IR (%)
1 UFV-RA-001 1 R 2 R 100
2 UFV-RA-002 6 S 6 S 100
3 UFV-RA-003 4 S 6 S 0,0
4 UFV-RA-004 3 R 1 R 100
5 UFV-RA-005 1 R 1 R 100
6 UFV-RA-006 1 R 1 R 100
7 UFV-RA-007 1 R 1 R 100
8 UFV-RA-008 1 R 2 R 100
9 UFV-RA-009 7 S 6 S 0,0
10 UFV-RA-010 1 R 1 R 100
11 UFV-RA-011 1 R 1 R 100
12 UFV-RA-012 1 R 1 R 100
13 UFV-RA-013 5 S 5 S 0,0
14 UFV-RA-014 5 S 5 S 0,0
15 UFV-RA-015 5 S 5 S 0,0
16 UFV-RA-016 5 S 5 S 0,0
17 UFV-RA-017 1 R 1 R 100
18 UFV-RA-018 7 S 6 S 0,0
19 UFV-RA-019 1 R 1 R 100
20 UFV-RA-020 6 S 6 S 0,0
21 UFV-RA-021 1 R 1 R 100
22 UFV-RA-022 2 R 2 R 100
23 UFV-RA-023 5 S 6 S 0,0
24 UFV-RA-024 1 R 1 R 100
25 UFV-RA-025 1 R 1 R 100
26 UFV-RA-026 4 S 4 S 0,0
27 UFV-RA-027 1 R 1 R 100
28 UFV-RA-028 1 R 1 R 100
29 UFV-RA-029 5 S 5 S 0,0
30 UFV-RA-030 1 R 1 R 100
31 UFV-RA-031 1 R 1 R 100
32 UFV-RA-032 4 S 6 S 0,0
33 UFV-RA-033 2 R 1 R 100
34 UFV-RA-034 1 R 1 R 100
35 UFV-RA-035 1 R 1 R 100
36 UFV-RA-036 1 R 1 R 100
37 UFV-RA-037 4 S 5 S 0,0
38 UFV-RA-038 5 S 5 S 0,0
39 UFV-RA-039 1 R 1 R 100
40 UFV-RA-040 1 R 1 R 100
41 UFV-RA-041 1 R 1 R 100
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Quadro 5, Cont.

Ly L Raca 65 Raca 73

Genotipo Codigo Nota reacao Nota reacao IR(%)
42 UFV-RA-042 1 R 1 R 100
43 UFV-RA-043 1 R 1 R 100
44 UFV-RA-044 1 R 1 R 100
45 UFV-RA-045 1 R 1 R 100
46 UFV-RA-046 5 S 5 S 0,0
47 UFV-RA-047 1 R 1 R 100
48 UFV-RA-048 1 R 1 R 100
49 UFV-RA-049 1 R 1 R 100
50 UFV-RA-050 4 S 4 S 0,0
51 UFV-RA-051 1 R 2 R 100
52 UFV-RA-052 4 S 4 S 0,0
53 UFV-RA-053 5 S 5 S 0,0
54 UFV-RA-054 1 R 1 R 100
55 UFV-RA-055 6 S 6 S 0,0
56 UFV-RA-056 1 R 1 R 100
57 UFV-RA-057 1 R 1 R 100
58 UFV-RA-058 1 R 1 R 100
59 UFV-RA-059 1 R 1 R 100
60 UFV-RA-060 1 R 1 R 100
61 UFV-RA-061 1 R 1 R 100
62 UFV-RA-062 1 R 1 R 100
63 UFV-RA-063 1 R 1 R 100
64 UFV-RA-064 1 R 1 R 100
65 UFV-RA-065 1 R 1 R 100
66 UFV-RA-066 1 R 1 R 100
67 UFV-RA-067 1 R 1 R 100
68 UFV-RA-068 1 R 1 R 100
69 UFV-RA-069 5 S 6 S 0,0
70 UFV-RA-070 1 R 1 R 100
71 UFV-RA-071 1 R 1 R 100
72 UFV-RA-072 1 R 1 R 100
73 UFV-RA-073 5 S 4 S 0,0
74 UFV-RA-074 1 R 1 R 100
75 UFV-RA-075 1 R 1 R 100
76 UFV-RA-076 1 R 1 R 100
77 UFV-RA-077 1 R 1 R 100
78 UFV-RA-078 6 S 5 S 0,0
79 UFV-RA-079 1 R 1 R 100
80 UFV-RA-080 1 R 1 R 100
81 UFV-RA-081 6 S 7 S 0,0
82 UFV-RA-082 6 S 5 S 0,0
83 UFV-RA-083 1 R 1 R 100
84 UFV-RA-084 6 S 5 S 0,0
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Quadro 5, Cont.

Lo , Raca 65 Raca 73 IR (%
Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao 0
85 UFV-RA-085 5 S 4 S 0,0
86 UFV-RA-086 1 R 1 R 100
87 UFV-RA-087 1 R 1 R 100
88 UFV-RA-088 5 S 4 S 0,0
89 UFV-RA-089 1 R 1 R 100
90 UFV-RA-090 1 R 1 R 100
91 UFV-RA-091 1 R 1 R 100
92 UFV-RA-092 5 S 7 S 0,0
93 UFV-RA-093 6 S 5 S 0,0
94 UFV-RA-094 1 R 1 R 100
95 UFV-RA-095 1 R 1 R 100
96 UFV-RA-096 1 R 1 R 100
97 UFV-RA-097 1 R 2 R 100
98 UFV-RA-098 6 S 6 S 0,0
99 UFV-RA-099 1 R 1 R 100
100 UFV-RA-100 1 R 1 R 100
101 UFV-RA-101 4 S 4 S 0,0
102 UFV-RA-102 5 S 5 S 0,0
103 UFV-RA-103 5 S 5 S 0,0
104 UFV-RA-104 5 S 4 S 0,0
105 UFV-RA-105 5 S 4 S 0,0
106 UFV-RA-106 4 S 5 S 0,0
107 UFV-RA-107 6 S 6 S 0,0
108 UFV-RA-108 1 R 3 R 100
109 UFV-RA-109 5 S 6 S 0,0
110 UFV-RA-110 5 S 5 S 0,0
111 UFV-RA-111 5 S 5 S 0,0
112 UFV-RA-112 6 S 4 S 0,0
113 UFV-RA-113 1 R 1 R 100
114 UFV-RA-114 1 R 2 R 100
115 UFV-RA-115 6 S 6 S 0,0
116 UFV-RA-116 1 R 1 R 100
117 UFV-RA-117 5 S 7 S 0,0
118 UFV-RA-118 1 R 1 R 100
119 UFV-RA-119 7 S 7 S 0,0
120 UFV-RA-120 6 S 5 S 0,0
121 UFV-RA-121 1 R 1 R 100
122 UFV-RA-122 5 S 4 S 0,0
123 UFV-RA-123 1 R 1 R 100
124 UFV-RA-124 5 S 5 S 0,0
125 UFV-RA-125 1 R 1 R 100
126 UFV-RA-126 6 S 5 S 0,0
127 UFV-RA-127 1 R 1 R 100
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Quadro 5, Cont.

Ly L Raca 65 Raca 73

Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao IR(%)
128 UFV-RA-128 1 R 1 R 100
129 UFV-RA-129 1 R 1 R 100
130 UFV-RA-130 6 S 7 S 0,0
131 UFV-RA-131 4 S 4 S 0,0
132 UFV-RA-132 1 R 1 R 100
133 UFV-RA-133 1 R 1 R 100
134 UFV-RA-134 4 S 5 S 0,0
135 UFV-RA-135 5 S 5 S 0,0
136 UFV-RA-136 1 R 2 R 100
137 UFV-RA-137 5 S 5 S 0,0
138 UFV-RA-138 1 R 1 R 100
139 UFV-RA-139 1 R 1 R 100
140 UFV-RA-140 5 S 5 S 0,0
141 UFV-RA-141 1 R 1 R 100
142 UFV-RA-142 7 S 6 S 0,0
143 UFV-RA-143 1 R 1 R 100
144 UFV-RA-144 1 R 1 R 100
145 UFV-RA-145 1 R 1 R 100
146 UFV-RA-146 7 S 7 S 0,0
147 UFV-RA-147 5 S 4 S 0,0
148 UFV-RA-148 5 S 6 S 0,0
149 UFV-RA-149 5 S 7 S 0,0
150 UFV-RA-150 1 R 1 R 100
151 UFV-RA-151 1 R 1 R 100
152 UFV-RA-152 1 R 1 R 100
153 UFV-RA-153 1 R 1 R 100
154 UFV-RA-154 4 S 4 S 0,0
155 UFV-RA-155 1 R 2 R 100
156 UFV-RA-156 5 S 5 S 0,0
157 UFV-RA-157 1 R 1 R 100
158 UFV-RA-158 5 S 5 S 0,0
159 UFV-RA-159 1 R 1 R 100
160 UFV-RA-160 6 S 5 S 0,0
161 UFV-RA-161 1 R 1 R 100
162 UFV-RA-162 4 S 4 S 0,0
163 UFV-RA-163 1 R 1 R 100
164 UFV-RA-164 1 R 1 R 100
165 UFV-RA-165 4 S 5 S 0,0
166 UFV-RA-166 5 S 4 S 0,0
167 UFV-RA-167 4 S 7 S 0,0
168 UFV-RA-168 1 R 1 R 100
169 UFV-RA-169 5 S 5 S 0,0
170 UFV-RA-170 6 S 6 S 0,0
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Quadro 5, Cont.

Ly Ly Raca 65 Raca 73

Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao IR(%)
171 UFV-RA-171 1 R 1 R 100
172 UFV-RA-172 1 R 1 R 100
173 UFV-RA-173 8 S 6 S 0,0
174 UFV-RA-174 6 S 6 S 0,0
175 UFV-RA-175 1 R 1 R 100
176 UFV-RA-176 1 R 1 R 100
177 UFV-RA-177 6 S 6 S 0,0
178 UFV-RA-178 1 R 1 R 100
179 UFV-RA-179 4 S 6 S 0,0
180 UFV-RA-180 1 R 1 R 100
181 UFV-RA-181 1 R 1 R 100
182 UFV-RA-182 1 R 1 R 100
183 UFV-RA-183 1 R 1 R 100
184 UFV-RA-184 1 R 1 R 100
185 UFV-RA-185 5 S 6 S 0,0
186 UFV-RA-186 1 R 1 R 100
187 UFV-RA-187 1 R 1 R 100
188 UFV-RA-188 6 S 4 S 0,0
189 UFV-RA-189 1 R 1 R 100
190 UFV-RA-190 1 R 1 R 100
191 UFV-RA-191 1 R 1 R 100
192 UFV-RA-192 1 R 1 R 100
193 UFV-RA-193 1 R 1 R 100
194 UFV-RA-194 5 S 7 S 0,0
195 UFV-RA-195 5 S 5 S 0,0
196 UFV-RA-196 1 R 1 R 100
197 UFV-RA-197 1 R 1 R 100
198 UFV-RA-198 1 R 1 R 100
199 UFV-RA-199 2 R 2 R 100
200 UFV-RA-200 5 S 5 S 0,0
201 UFV-RA-201 4 S 4 S 0,0
202 UFV-RA-202 6 S 4 S 0,0
203 UFV-RA-203 6 S 4 S 0,0
204 UFV-RA-204 6 S 6 S 0,0
205 UFV-RA-205 7 S 7 S 0,0
206 UFV-RA-206 5 S 4 S 0,0
207 UFV-RA-207 1 R 1 R 100
208 UFV-RA-208 5 S 5 S 0,0
209 UFV-RA-209 1 R 1 R 100
210 UFV-RA-210 1 R 2 R 100
211 UFV-RA-211 1 R 1 R 100
212 UFV-RA-212 6 S 7 S 0,0
213 UFV-RA-213 4 S 6 S 0,0
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Quadro 5, Cont.

L, L Raca 65 Raca 73
Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao IR(%)
214 UFV-RA-214 1 R 1 R 100
215 UFV-RA-215 1 R 1 R 100
216 UFV-RA-216 1 R 3 R 100
217 UFV-RA-217 5 S 7 S 0,0
218 UFV-RA-218 4 S 6 S 0,0
219 UFV-RA-219 4 S 5 S 0,0
220 UFV-RA-220 5 S 5 S 0,0
221 UFV-RA-221 2 R 1 R 100
222 UFV-RA-222 6 S 4 S 0,0
223 UFV-RA-223 6 S 5 S 0,0
224 UFV-RA-224 1 R 1 R 100
225 UFV-RA-225 4 S 4 S 0,0
226 UFV-RA-226 1 R 1 R 100
227 UFV-RA-227 4 S 6 S 0,0
228 UFV-RA-228 1 R 2 R 100
229 UFV-RA-229 6 S 4 S 0,0
230 UFV-RA-230 5 S 5 S 0,0
231 UFV-RA-231 1 R 1 R 100
232 UFV-RA-232 4 S 4 S 0,0
233 UFV-RA-233 1 R 1 R 100
234 UFV-RA-234 1 R 1 R 100
235 UFV-RA-235 5 S 4 S 0,0
236 UFV-RA-236 5 S 6 S 0,0
237 UFV-RA-237 6 S 4 S 0,0
238 UFV-RA-238 1 R 1 R 100
239 UFV-RA-239 1 R 1 R 100
240 UFV-RA-240 4 S 5 S 0,0
241 UFV-RA-241 1 R 1 R 100
242 UFV-RA-242 4 S 6 S 0,0
243 UFV-RA-243 3 R 1 R 100
244 UFV-RA-244 1 R 3 R 100
245 UFV-RA-245 5 S 6 S 0,0
246 UFV-RA-246 5 S 5 S 0,0
247 UFV-RA-247 6 S 6 S 0,0
248 UFV-RA-248 1 R 1 R 100
249 UFV-RA-249 1 R 1 R 100
250 UFV-RA-250 1 R 1 R 100
251 UFV-RA-251 7 S 5 S 0,0
252 UFV-RA-252 6 S 5 S 0,0
253 UFV-RA-253 6 S 5 S 0,0
254 UFV-RA-254 1 R 1 R 100
255 UFV-RA-255 1 R 1 R 100
256 UFV-RA-256 5 S 7 S 0,0
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Quadro 5, Cont.

L, L Raca 65 Raca 73
Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao IR
257 UFV-RA-257 5 S 5 S 0,0
258 UFV-RA-258 5 S 6 S 0,0
259 UFV-RA-259 5 S 4 S 0,0
260 UFV-RA-260 4 S 7 S 0,0
261 UFV-RA-261 1 R 1 R 100
262 UFV-RA-262 1 R 1 R 100
263 UFV-RA-263 4 S 5 S 0,0
264 UFV-RA-264 1 R 1 R 100
265 UFV-RA-265 1 R 1 R 100
266 UFV-RA-266 6 S 7 S 0,0
267 UFV-RA-267 7 S 4 S 0,0
268 UFV-RA-268 2 R 1 R 100
269 UFV-RA-269 1 R 1 R 100
270 UFV-RA-270 6 S 6 S 0,0
271 UFV-RA-271 4 S 5 S 0,0
272 UFV-RA-272 5 S 5 S 0,0
273 UFV-RA-273 6 S 5 S 0,0
274 UFV-RA-274 1 R 1 R 100
275 UFV-RA-275 1 R 1 R 100
276 UFV-RA-276 5 S 6 S 0,0
277 UFV-RA-277 7 S 4 S 0,0
278 UFV-RA-278 5 S 6 S 0,0
279 UFV-RA-279 6 S 4 S 0,0
280 UFV-RA-280 1 R 1 R 100
281 UFV-RA-281 1 R 1 R 100
282 UFV-RA-282 6 S 8 S 0,0
283 UFV-RA-283 1 R 1 R 100
284 UFV-RA-284 4 S 4 S 0,0
285 UFV-RA-285 4 S 6 S 0,0
286 UFV-RA-286 6 S 4 S 0,0
287 UFV-RA-287 1 R 1 R 100
288 UFV-RA-288 5 S 6 S 0,0
289 UFV-RA-289 6 S 6 S 0,0
290 UFV-RA-290 1 R 1 R 100
291 UFV-RA-291 6 S 6 S 0,0
292 UFV-RA-292 6 S 5 S 0,0
293 UFV-RA-293 2 R 1 R 100
294 UFV-RA-294 4 S 4 S 0,0
295 UFV-RA-295 7 S 7 S 0,0
296 UFV-RA-296 1 R 1 R 100
297 UFV-RA-297 1 R 1 R 100
298 UFV-RA-298 4 S 4 S 0,0
299 UFV-RA-299 1 R 1 R 100
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Quadro 5, Cont.

- L Raca 65 Raca 73
Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao IR(%)
300 UFV-RA-300 5 S 5 S 0,0
301 UFV-RA-301 4 S 4 S 0,0
302 UFV-RA-302 1 R 1 R 100
303 UFV-RA-303 6 S 5 S 0,0
304 UFV-RA-304 4 S 4 S 0,0
305 UFV-RA-305 1 R 1 R 100
306 UFV-RA-306 4 S 4 S 0,0
307 UFV-RA-307 5 S 6 S 0,0
308 UFV-RA-308 1 R 1 R 100
309 UFV-RA-309 1 R 1 R 100
310 UFV-RA-310 6 S 6 S 0,0
311 UFV-RA-311 1 R 1 R 100
312 UFV-RA-312 1 R 1 R 100
313 UFV-RA-313 1 R 1 R 100
314 UFV-RA-314 6 S 7 S 0,0
315 UFV-RA-315 8 S 7 S 0,0
316 UFV-RA-316 6 S 6 S 0,0
317 UFV-RA-317 1 R 2 R 100
318 UFV-RA-318 7 S 5 S 0,0
319 UFV-RA-319 1 R 1 R 100
320 UFV-RA-320 8 S 5 S 0,0
321 UFV-RA-321 1 R 1 R 100
322 UFV-RA-322 4 S 4 S 0,0
323 UFV-RA-323 4 S 6 S 0,0
324 UFV-RA-324 1 R 1 R 100
325 UFV-RA-325 4 S 6 S 0,0
326 UFV-RA-326 1 R 1 R 100
327 UFV-RA-327 6 S 5 S 0,0
328 UFV-RA-328 4 S 4 S 0,0
329 UFV-RA-329 4 S 7 S 0,0
330 UFV-RA-330 1 R 1 R 100
331 UFV-RA-331 5 S 7 S 0,0
332 UFV-RA-332 1 R 1 R 100
333 UFV-RA-333 1 R 1 R 100
334 UFV-RA-334 7 S 9 S 0,0
335 UFV-RA-335 2 R 1 R 100
336 UFV-RA-336 1 R 1 R 100
337 UFV-RA-337 6 S 5 S 0,0
338 UFV-RA-338 5 S 4 S 0,0
339 UFV-RA-339 1 R 1 R 100
340 UFV-RA-340 1 R 1 R 100
341 UFV-RA-341 6 S 6 S 0,0
342 UFV-RA-342 1 R 1 R 100
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Quadro 5, Cont.

- L Raca 65 Raca 73

Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao IR(%)
343 UFV-RA-343 4 S 5 S 0,0
344 UFV-RA-344 4 S 4 S 0,0
345 UFV-RA-345 1 R 1 R 100
346 UFV-RA-346 1 R 1 R 100
347 UFV-RA-347 6 S 9 S 0,0
348 UFV-RA-348 1 R 3 R 100
349 UFV-RA-349 4 S 5 S 0,0
350 UFV-RA-350 6 S 6 S 0,0
351 UFV-RA-351 1 R 1 R 100
352 UFV-RA-352 1 R 1 R 100
353 UFV-RA-353 6 S 6 S 0,0
354 UFV-RA-354 6 S 7 S 0,0
355 UFV-RA-355 5 S 5 S 0,0
356 UFV-RA-356 5 S 6 S 0,0
357 UFV-RA-357 1 R 1 R 100
358 UFV-RA-358 6 S 6 S 0,0
359 UFV-RA-359 1 R 1 R 100
360 UFV-RA-360 4 S 4 S 0,0
361 UFV-RA-361 4 S 7 S 0,0
362 UFV-RA-362 1 R 1 R 100
363 UFV-RA-363 1 R 1 R 100
364 UFV-RA-364 6 S 4 S 0,0
365 UFV-RA-365 1 R 1 R 100
366 UFV-RA-366 4 S 7 S 0,0
367 UFV-RA-367 1 R 1 R 100
368 UFV-RA-368 6 S 7 S 0,0
369 UFV-RA-369 1 R 1 R 100
370 UFV-RA-370 4 S 4 S 0,0
371 UFV-RA-371 5 S 4 S 0,0
372 UFV-RA-372 4 S 4 S 0,0
373 UFV-RA-373 6 S 6 S 0,0
374 UFV-RA-374 1 R 1 R 100
375 UFV-RA-375 2 R 1 R 100
376 UFV-RA-376 4 S 4 S 0,0
377 UFV-RA-377 4 S 6 S 0,0
378 UFV-RA-378 1 R 1 R 100
379 UFV-RA-379 1 R 1 R 100
380 UFV-RA-380 5 S 4 S 0,0
381 UFV-RA-381 1 R 1 R 100
382 UFV-RA-382 1 R 1 R 100
383 UFV-RA-383 6 S 6 S 0,0
384 UFV-RA-384 6 S 6 S 0,0
385 UFV-RA-385 6 S 6 S 0,0
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Quadro 5, Cont.

Ly L Raca 65 Raca 73
Genotipo Codigo Nota Reacéo Nota Reacao IR(%)
386 UFV-RA-386 1 R 1 R 100
387 UFV-RA-387 5 S 6 S 0,0
388 UFV-RA-388 1 R 1 R 100
389 UFV-RA-389 6 S 6 S 0,0
390 UFV-RA-390 1 R 1 R 100
391 UFV-RA-391 5 S 5 S 0,0
392 UFV-RA-392 4 S 5 S 0,0
393 UFV-RA-393 5 S 5 S 0,0
Ruda - 5 S 6 S
AND 277 - 1 R 1 R
IP (%) 48,35 48,35

IR = indice de Resisténcia; IP = indice de Patogenicidade.

Valores elevados de indice de resisténcia implicam que a linhagem é
resistente a um maior nimero de racas e valores elevados de indice de
patogenicidade (IP) indicam que a ragca em questédo é capaz de ser patogénica a um
maior namero de linhagens (Balardin et al., 1997; Rodriguez-Guerra et al., 2006).

Estudos conduzidos por Del Rio et al. (2003), nos Estados Unidos, usando
trinta cultivares de feijao comum, inoculando a raga 73, tiveram um indice de
patogenicidade de 53,3%.

No Brasil, Antunes et al. (2003), inocularam 31 genétipos de feijdo comum
com a raca 73 e verificaram que 22 foram suscetiveis, com um indice de
patogenicidade de 71%. No presente trabalho, este indice foi de 48,35% para ambas
as ragas 65 e 73 de C. lindemuthianum.

O indice de Resisténcia de 100% qualifica as linhagens como fontes
promissoras de resisténcia. Segundo Balardin e Pastor-Corrales (1990), quanto
maior for o nimero de linhagens com resisténcia a antracnose, mais facil serd o
manejo da doenga, jA& que diminuiriam as chances de ocorrer interacfes de
compatibilidade entre o patdégeno e a linhagem.

As ragas 65 e 73 de C. lindemuthianum foram utilizadas neste estudo, pela
sua ampla ocorréncia no mundo, havendo relatos nos seguintes paises: Brasil,
Honduras, México, Estados Unidos, Costa Rica, Guatemala, Porto Rico, india e
Canada (Nunes et al.,, 2013). No Brasil, ocorre com alta frequéncia nas regides
Central e Sul (Nunes et al., 2013).
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4.2. Andlise da segregacdo de caracteres morfolégicos das 393 RIL’s

A andlise de segregacdo de caracteres morfologicos foi realizada
considerando a hipétese monogénica 1R:1S, utilizando o teste ¥*> (p < 0,05). O
Quadro 6 apresenta os caracteres habito de crescimento e cor da flor, os quais

apresentaram segregacédo de acordo com a hipétese monogénica (Quadro 6).

Quadro 6 — Andlise da segregacao de caracteres morfolégicos nas 393 RIL’s

Caracteres Fendtipo Segregagéao 24

- p valor
morfologicos AND 277 Ruda observada
Habito de crescimento Tipo | Tipo |l 199:194 0,063 0,80
Cor daflor Rosa Branca 200:193 0,125 0,72

* Hip6tese monogénica testada.

De um total de 393 linhagens recombinantes, 199 apresentaram crescimento
determinado tipo | (3* = 0,063; p= 0,80) e 194 exibiram crescimento indeterminado
tipo 1l (x* = 0,125; p= 0,72), evidenciando que apenas um gene dominante esta
envolvido na manifestacdo do caréater indeterminado.

Outras pesquisas foram conduzidas por Faleiro et al. (2003), utilizando 154
linhagens endogéamicas recombinantes resultantes do cruzamento entre Ouro Negro
e Ruda, tendo observado 77 individuos com habito de crescimento do tipo lllb e 76
com habito de crescimento do tipo llb, confirmando, deste modo, a hipo6tese
monogénica deste caréter.

Pesquisas realizadas por Martins et al. (2014) sobre a validagcédo de
marcadores moleculares, ligados aos alelos que controlam o hébito de crescimento
em feijdo comum, confirmaram que o habito de crescimento € governado por um
gene dominante. Outros autores, como Park et al. (1999), Faleiro et al. (2003) e
Pafieda et al. (2008), chegaram as mesmas conclusdes.

Pesquisas conduzidas por Park et al. (1999) sobre marcadores moleculares
ligados a genes especificos de resisténcia a ferrugem e habito de crescimento
indeterminado no feijdo comum, analisaram o cruzamento entre as cultivares PC-50
(habito determinado) x Chicara 83-109 (indeterminado) e observaram que a
proporgdo ajustou-se a uma razdo de 3:1, evidenciando que esta caracteristica é

governada por um Unico gene dominante.
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Adicionalmente, em 2008, Pafieda e colaboradores, pesquisando sobre
marcadores moleculares ligados ao gene fin, controlando hébito de crescimento,
utilizaram na geragdo F, uma populagéo resultante do cruzamento entre Andecha
(Fin) x BRB 130 (fin), tendo resultado em 63 individuos com habito de crescimento
indeterminado e 14 individuos com héabito de crescimento determinado,
confirmando, assim, que o habito de crescimento é governado por um Unico gene.

O hébito de crescimento € um importante carater que deve merecer uma
atencdo especial em programas de melhoramento genético do feijdo comum, uma
vez que proporciona a identificagdo e a selecdo de plantas superiores, com
amadurecimento rapido e uniforme, periodos curtos de inflorescéncia e com
facilidade em manejo da cultura e colheita, caracteristicas encontradas em cultivares
com habito de crescimento determinado.

Em relag&o & cor da flor, esta segregou-se mendelianamente (= 0,063; p=
0,72) na propor¢do esperada de 1:1, confirmando que este carater é governado por
um anico gene. Outros autores, como Lamprecht (1939) e Campos et al. (2011)
chegaram a mesma concluséo.

Estudos conduzidos por Campos et al. (2011), utilizando uma populagdo de
linhagens endogéamicas recombinantes, derivadas do cruzamento entre as cultivares
de feijeiro comum IAC-UNA x CAL 143, observaram uma segregacdo mendeliana
de 1:1 para cor de flor e tipo de curvatura da ponta de vagem, confirmando, desta
maneira, que a cor da flor é governada por um Unico gene. Lamprecht (1939)
chegou aos mesmos resultados e concluiu que o carater cor de flor é controlado por
locus V.

Por conseguinte, Faleiro et al. (2003), trabalhando com 154 linhagens
endogamicas recombinantes, analisaram o tipo de heranca de flor e observaram
cerca de 94 individuos de flor roxa e 57 individuos de flor branca (x* =9,07; p=
0,0026). Para Faleiro et al. (2003) e Bassett (1991), a cor da flor € um caréater
fortemente influenciado pelo epistasia e pleiotropia; por isso, ndo poderd ser
associado a um cromossomo especifico. Bassett (1991) publicou um mapa revisado
do feijdo comum, que incluia genes que controlam caracteres morfoldgicos e de
pigmentagao, tais como cor da flor e da semente.

Os caracteres cor da listra, cor da semente e cor do cotilédone

apresentaram mais de duas classes fenotipicas; por isso, ndo segregaram de
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acordo com a hip6tese monogénica testada. Estudos conduzidos por Gepts e
Debouk (1991) revelaram que mais de 18 genes estdo envolvidos com a cor da
semente, cor das listras e cor de tegumento, o que implica uma grande

complexidade no estudo destes caracteres.
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4.

5. CONCLUSOES

Os resultados obtidos permitiram as seguintes conclusdes:
1.

As andlises genéticas revelaram que as linhagens endogémicas
recombinantes co-segregaram para ambas as ragas de Colletotrichum
lindemuthianum, evidenciando que o mesmo gene confere resisténcia a

ambas as racgas;

As linhagens endogamicas recombinantes apresentaram indice de

patogenicidade de 48,35% para as ragas 65 e 73 de C. lindemuthianum;

A reacdo das RIL’s as ragas 65 e 73 de Colletotrichum lindemuthianum,
bem como as caracteristicas morfoldgicas habito de crescimento e cor da
flor, apresentaram heranga monogénica, sendo governadas por apenas

um gene;

As linhagens endogéamicas recombinantes oriundas do cruzamento AND
277 x Ruda, devido ao elevado tamanho, podem ser usadas no
mapeamento de genes que controlam caracteres qualitativos e
quantitativos e marcadores moleculares, apresentando, por isso, potencial

para o desenvolvimento de um mapa consenso para feijdo comum.
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Figura 1A - Linhagens endogamicas recombinantes do cruzamento entre Ruda x AND
277.
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