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Resumo — O objetivo deste trabalho foi selecionar familias de feijoeiro-comum, com alta produtividade de grios,
por meio de selecdo fenotipica e de selegdo assistida por marcadores moleculares (SAM). Foram avaliadas
394 familias, de quatro populagdes, e seus seis genitores, no Municipio de Lavras, em dois experimentos: um
na geracao F;,, na safra das aguas de 2005/2006, em latice simples 20x20; e outro na geragdo F;;, na safra
da seca de 2006, em latice triplo 20x20. Foram estimados pardmetros genéticos e fenotipicos, e foi realizada
a genotipagem das familias, com marcadores microssatélites associados a QTL controladores da producdo
de graos, previamente identificados. Também foram realizadas analises de associagdo por marcas simples,
entre os marcadores e a producdo de graos, e foi obtido um indice para a SAM. A ampla variabilidade entre
familias e as altas estimativas de herdabilidade possibilitaram obter elevados ganhos com a selegao fenotipica.
Os marcadores explicaram pequena percentagem da variagdo fenotipica e apresentaram alta interagdo QTL
x ambiente e QTL x popula¢do. A SAM gerou baixos ganhos e a coincidéncia de familias selecionadas pelas
duas metodologias foi baixa, o que evidencia, neste caso, a ineficiéncia da SAM, principalmente pela pouca
disponibilidade de marcadores ligados a QTL.

Termos para indexacdo: Phaseolus vulgaris, QTL, locos de caracteristicas quantitativas, associagdo por marcas
simples, ganho genético, herdabilidade, microssatélites.

Phenotypic and marker-assisted selection of common bean families
with high grain yield

Abstract — The objective of this work was to select common bean families with high grain yield, using
phenotypic and marker-assisted selections (MAS). Evaluations were made for 394 families of four populations
and their six parents, in Lavras county, Minas Gerais, Brazil. Two field experiments were conducted: one in
the F;, generation, in the rainy season of 2005/2006, using a 20x20 simple lattice design; and other in the
F;.5s generation, in the dry season of 2006, using a 20x20 triple lattice design. Genetic and phenotypic parameters
were estimated, and the families were genotyped with microsatellite markers for grain yield quantitative trait
loci (QTL), that had been identified previously. Simple marker association analysis was performed between
markers and grain yield, and an index was estimated for MAS. The high variability between families and the
heritability estimates made high genetic gains possible through phenotypic selection. The markers explained
a small percentage of phenotypic variation, and presented high QTL x environment and QTL x population
interactions. The MAS achieved small gains, with low coincidence of families selected by both methodologies,
showing, in this case, that the MAS inefficiency was mainly due to the low number of available markers.

Index terms: Phaseolus vulgaris, QTL, quantitative trait loci, simple marker association analysis, genetic gain,
heritability, microsatellites.

Introducao

Em programas de melhoramento de feijoeiro-
comum, grande atengdo deve ser dada a sele¢do de
familias segregantes promissoras, que dardo origem
a novas linhagens e cultivares. Se possivel, a selegdo
deve ser realizada nas primeiras geragdes segregantes,

para possibilitar que, desde o inicio, os esforgos
estejam dirigidos na avaliacdo das melhores familias,
com economia de tempo e recursos.

A selecao fenotipica é realizada por meio de técnicas
classicas de melhoramento e apresenta comprovada
eficiéncia, refletida pelos continuos ganhos genéticos
em produtividade, obtidos ao longo de varios anos, em
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varias culturas. No feijoeiro-comum, estima-se que
esses ganhos sejam de 1,6% ao ano (Matos, 2005).
Porém, como o progresso genético € continuo, o nivel
de produtividade vem aumentando ¢ as diferencas a
serem detectadas sdo cada vez menores. Com isso,
novas ferramentas devem ser estudadas para aumentar
a eficiéncia dos programas de melhoramento.

Os marcadores moleculares podem ser empregados
para auxiliar programas de melhoramento, e inimeros
trabalhos vém sendo realizados com esse propdsito
(Yousef & Juvick, 2001; Mendonga et al., 2002; Faleiro
et al., 2004).

No processo de selecdo quanto a caracteres
quantitativos, como a produgdo de grdos, em que
a influéncia do ambiente é maior, espera-se maior
contribuicdo dos marcadores moleculares, em razao
das dificuldades envolvidas no processo de selecdo
fenotipica (Borém & Caixeta, 2006). Para que as
informacdes de marcadores moleculares sejam uteis
no processo seletivo, a primeira etapa ¢ a identificagdo
de marcadores associados aos QTL (“quantitative trait
loci”) envolvidos no controle do carater de interesse.
Esses marcadores podem ser utilizados na selecao
de gendtipos superiores. Embora inimeros QTL ja
tenham sido identificados para varios caracteres na
maioria das culturas de grande importancia, inclusive
alguns para a producdo de grdos em feijao-comum
(Faleiro et al., 2003; Melo et al., 2004; Rodrigues,
2004; Teixeira, 2004; Blair et al., 2006b), sdo poucos os
relatos de sucesso da incorporagdo dessas informagdes
ao processo seletivo e na obtengdo de novas cultivares
(Yousef & Juvick, 2001; Moreau et al., 2004; Bernardo,
2008).

A selegdo assistida por marcadores (SAM), em
relagdo aos caracteres quantitativos, ¢ eficiente
quando a herdabilidade do carater é baixa e quando
os marcadores explicam alta propor¢do da variancia
aditiva dos caracteres (Lande & Thompson, 1990).
Como a producdo de grios é um carater que apresenta
baixa herdabilidade ¢ é controlado por grande nimero
de genes de pequeno efeito, para se identificar um grupo
de marcadores que explique uma maior proporgao
da variacdo fenotipica, ¢ necessario utilizar grande
numero de marcadores ligados a QTL, dispersos no
genoma (Lande & Thompson, 1990; Bernardo, 2002;
Xu & Crouch, 2008).

Para incorporar informagdes dos marcadores
moleculares aos programas de melhoramento, devem
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ser realizados trabalhos com a sele¢do assistida por
marcadores moleculares (SAM), em condi¢des comuns
as de programas de melhoramento que visem a obtengao
de linhagens mais produtivas. Nesses programas,
normalmente, as familias a serem selecionadas sdo
oriundas de populagdes com alta produtividade,
obtidas a partir do cruzamento de linhagens elite e
cultivares ja melhoradas, e que apresentam, portanto,
menor variabilidade do que em estudos basicos de
mapeamento.

O objetivo deste trabalho foi selecionar familias
de feijoeiro-comum com alta produtividade de grios,
oriundas de diferentes populagdes elite, por meio
da selegdo fenotipica e da assistida por marcadores
microssatélites ligados a QTL que controlam a
produgdo de graos.

Material e Métodos

Foram utilizadas sementes da geragdo F; de quatro
populacdes, obtidas e selecionadas por Pereira et al.
(2007), com base em analise dialélica e no polimorfismo
dos genitores para marcadores microssatélites. Esses
microssatélites foram identificados por Rodrigues
(2004) e Teixeira (2004) como ligados a QTL que
controlam a producdo de grdos. A populagdo 1
apresentou alta produtividade e alta capacidade
especifica de combinagdo (CEC), e originou-se do
cruzamento entre as linhagens RCI-10 e Z-9, que
mostraram maior capacidade geral de combinagdo
(CGC). A populagdo 2 originou-se do cruzamento
entre a linhagem RCI-10 e a cultivar BRSMG Talisma
e apresentou: alta produtividade, um genitor com alta
CGC e polimorfismo para os marcadores moleculares
BM-152 ¢ BM-156. A populagdo 3 originou-se do
cruzamento entre as linhagens MAI-18.13 e Z-9 e
apresentou: produtividade intermediaria, um genitor
com alta CGC e o maior nuimero de marcadores
polimérficos (BM-152, BM-156, U-77935 ¢ X-74919).
A populagdo 4 originou-se das linhagens Batatinha e
B1 — bem divergentes fenotipicamente —, e mostrou
polimorfismo entre os genitores para os marcadores
BM-156,BM-143 ¢ BM-175. Comexcecdo dalinhagem
Batatinha, todas as linhagens usadas sdo linhagens elite,
obtidas pelo Programa de Melhoramento de Feijoeiro
da Universidade Federal de Lavras.

As sementes da geracdo F; de cada populacdo
foram semeadas em campo e, por ocasido da colheita,



Seleg¢do fenotipica e assistida por marcadores moleculares 1553

coletaram-se sementes de 300 plantas, individualmente,
em cada populacdo. As sementes de cada planta deram
origem a uma familia, num total de 1.200 familias
Fs4. Posteriormente, foram eliminadas as familias
com graos fora do padrdo comercial “carioca”, o que
fez com que restassem 100 familias da populagdo 1;
100 da populagdo 2; 100 da populagdo 3; e 94 da
populacado 4.

Os tratamentos foram constituidos pelas 394 familias
e pelos seis genitores envolvidos na obtencdo dessas
populagdes, e foram avaliados em dois experimentos.
O primeiro foi conduzido com familias F;,, na safra
das aguas, no ano de 2005/2006, em delineamento de
latice simples 20x20, com parcelas constituidas por
uma linha de 1 m e espacamento de 50 cm entrelinhas,
tendo sido semeadas 15 sementes por metro linear.
O segundo experimento foi conduzido com familias
F;.s,na safra da seca, no ano de 2006, em delineamento
de latice triplo 20x20, com parcelas de uma linha de
2 m, com espacamento ¢ quantidade de sementes por
metro linear idénticas as do primeiro experimento.
Quatro familias utilizadas no primeiro experimento
ndo produziram sementes suficientes para montar o
segundo experimento ¢ foram substituidas por quatro
cultivares, para manter o delineamento latice. Essas
familias e cultivares ndo foram utilizadas na andlise
conjunta. As avaliagdes foram realizadas no Municipio
de Lavras, Minas Gerais, no campo experimental da
Ufla.

Na semeadura, a adubagio foi feita com 300 kg ha™!
de 8-28-16 (N, P,0;s, K,0), e 150 kg ha! de sulfato
de amonio foram aplicados, em cobertura, 20 dias
apos a emergéncia. Os demais tratos culturais foram
os comuns ao cultivo do feijoeiro (Paula Junior et al.,
2008), inclusive as irrigacdes complementares por
aspersdo, quando necessario. Nao foram aplicados
inseticidas nem fungicidas. Avaliou-se a produtividade
de graos, medida em gramas por parcela, com posterior
transformacdo para quilogramas por hectare.

Realizaram-se as analises de varidncia por
experimento e conjunta, tendo sido os efeitos de
tratamentos considerados como aleatorios e os de
safra como fixo, por meio do aplicativo MSTAT-C
(Freed et al., 1991). A partir dessas analises, foram
obtidas as esperangas dos quadrados médios, conforme
recomendagdes de Vencovsky & Barriga (1992) e
Ramalho et al. (2000), e foram estimadas as variancias
genéticas e da interacdo tratamentos por ambientes,

além da herdabilidade, de seus limites de confiancga, ¢
o ganho esperado com a sele¢do (Knapp et al., 1985;
Ramalho et al., 1993).

Para as andlises com marcadores moleculares
microssatélites, foi realizada a extracdo de DNA
das familias das populagdes 2 e 3, que totalizaram
200 familias, e também reac¢des de PCR, por meio de
um procedimento semelhante ao utilizado por Teixeira
et al. (2005), com os microssatélites identificados por
Pereira et al. (2007), como polimoérficos para cada
populagdo (quatro marcadores para a populagdo 3 e
dois para a populagdo 2), e ligados a QTL responséveis
pela produtividade de graos (Rodrigues, 2004; Teixeira,
2004). Como o objetivo do trabalho foi testar a selegdo
com marcadores em uma situagdo semelhante a que
ocorre em um programa de melhoramento, foram
selecionadas as duas populagdes mais promissoras
para a andlise com marcadores moleculares, que
foram a 2 e 3, por terem apresentado bom desempenho
em produtividade, pelo nimero de marcadores
polimoérficos e por terem se originado de quatro
genitores diferentes.

Inicialmente, foram realizadas as analises de
associacdo por marcas simples (AAMS), por meio de
comparacdo entre médias, para a certificacdo de que
os marcadores utilizados realmente estavam ligados
aos QTL controladores da produtividade de graos nas
populagdes, conforme Schuster & Cruz (2004). Assim,
realizou-se a andalise de varidncia da produtividade
de graos das familias, de cada populagdo, para cada
marcador, ¢ foram obtidas as probabilidades de os
marcadores estarem ligados a QTL (valores P). Também
foi estimado o coeficiente de determinag@o, a partir das
somas de quadrados de gendtipos e total.

A partir das AAMS, foi construido um indice de
selecdo, por meio de comparagao entre médias, para as
familias da populacdo 3, que foi baseado na informagao
dos marcadores microssatélites polimorficos ¢ nas
médias fenotipicas das familias, semelhantemente ao
procedimento utilizado por Stromberg et al. (1994).
Nesse indice, cada marcador foi considerado como
se fosse uma caracteristica, em um indice de selecdo
convencional. O vetor com os valores do indice I,
para cada uma das familias, foi calculado da seguinte
maneira: [ = MQ, em que: M ¢ a matriz com f linhas
(mimero de familias) e m colunas (numero de
marcadores), em que o valor de uma familia para um
marcador foi a producdo média de todos os individuos
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que possuiam o mesmo genodtipo para esse marcador;
Q ¢ o vetor com m linhas (nimero de marcadores), em
que cada valor € o do teste F para genotipos obtido na
analise de associacdo por marcas simples (Stromberg
etal., 1994).

Foram realizadas as analises de regressdo multipla
“stepwise”, com os marcadores de cada populagdo, pelo
uso do programa GQMOL versdo 2005.6.1 (Cruz &
Schuster, 2004), para a obten¢ao das estimativas de R?,,
(coeficiente de determinagdo), utilizadas na estimativa
do ganho esperado com a SAM. Esse ganho, para cada
safra e para a andlise conjunta, foi calculado conforme
Ramalho et al. (1993): GS,,=ds,, x R?,, em que: ds,, ¢ 0
diferencial de selegdo, ou seja, a diferenca entre a média
das familias selecionadas pelo indice dos marcadores e
a média geral das familias, da populagdo p; ¢ R, é o
coeficiente de determinagdo, estimado nas analises de
regressdo multipla “stepwise”.

Resultados e Discussao

A andlise de variancia conjunta mostrou a existéncia
de variabilidade genética entre os genitores ¢ as
familias de cada populacdo (Tabela 1). As interagdes
de familias de cada populacdo x safras evidenciaram
a resposta diferencial das familias nas safras. Também
foram observadas diferencas entre as médias das

Tabela 1. Anélise de varidncia conjunta da produtividade
de grios (kg ha') das familias de feijoeiro-comum e seus
genitores.

Fonte de variagdo Grau de liberdade Quadrado médio

Safras 1 2.530.414,1**
Tratamentos 395 3.274.088,0**
Familias 389 3.308.006,9%*
Familias da populagéo 1 99 1.534.604,9%*
Familias da populagao 2 99 1.163.795,5%*
Familias da populagdo 3 99 2.336.873,3%*
Familias da populacao 4 89 1.955.620,6**
Tipos de familias 3 204.757.453,2%*
Genitores 5 1.245.936,7*
Familias x genitores 1 220.487,3
Tratamentos x safras 395 923.528,4%*
Familias das populagdes x safras 389 924.252,0%*
Familias da populagdo 1 x safras 99 884.695,4**
Familias da populacao 2 x safras 99 638.712,7*
Familias da populacao 3 x safras 99 1.103.493,4%**
Familias da populacado 4 x safras 89 698.007,8%*
Tipos de familia x safras 3 12.449.359,9%*
Genitores x safras 5 727.752,2
(Familias x genitores) x safras 1 1.620.928,8
Erro efetivo médio 1.102 467.212,3
CV (%) 243
Média 2.553,8

* e **Significativo a 5 e 1% de probabilidade, pelo teste F, respectivamente.
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familias de populacdes diferentes. Os valores do
coeficiente de variagdo (CV) mostraram boa precisao
nos experimentos (Marques Junior, 1997).

Nao houve mudangano ranqueamento das médias das
familias de cada populacdo, e as familias da populacdo 3
foram sempre as mais produtivas (Tabela 2). Isso
indica que, mesmo com a interagdo tipos de familias
x safras tendo sido significativa (Tabela 1), a maior
parte da interagdo foi de natureza simples, ja que ndo
houve alteragdo na classificacdo dos genotipos, o que
pode ser confirmado pela estimativa de correlagdo de
Pearson entre as médias de produtividade das familias
nas safras avaliadas (0,66, p>0,01).

As familias das populagdes 1, 2 e 3 foram, em
média, 8,6, 7,6 ¢ 9,5%, respectivamente, superiores
aos genitores que deram origem a cada populagdo
(Tabela 2). A existéncia de variabilidade entre as
familias, detectada nas analises de wvaridncia, foi
confirmada pelas altas estimativas de variancia
genética e de herdabilidade (Tabelas 1 e 3), que sdo
indicativos de boa possibilidade de selecao de familias
superiores. Essa possibilidade também foi evidenciada
pelos baixos valores encontrados para as relagdes
entre a variancia da intera¢do familias x safras e a
variancia genética (c%s/0%;), quando comparados aos
relatados na literatura (Carneiro, 2002). Os valores
de o%gs/c’; foram 0,38, 1,28, 0,65, 1,03 e 0,37,
para as familias sem se considerar a origem da
populacao, e para as familias das populacdes 1, 2, 3
e 4, respectivamente.

Tabela 2. Médias de produtividade de graos (kg ha') dos
genitores ¢ das familias de cada populacdo, na safra das
aguas, da seca e na analise conjunta®.

Produtividade

Genitor ou familia

Aguas Seca Analise conjunta

Genitores
RCI-10 1.978A 1.976B 1.977B
z-9 2.621A 3.834A 3.228A
Talisma 2.924A 2.760A 2.842A
MAI-18.13 1.735A 3.255A 2.495B
Batatinha 1.882A 2.846A 2.364B
Bl 2.029A 1.762B 1.895B
Média 2.195 2.739 2.467

Familias
Populagio 1 2.909b 2.743b 2.826b
Populagao 2 2.555¢ 2.631b 2.593c¢
Populagao 3 3.207a 3.057a 3.132a
Populagido 4 1.290d 1.840c¢ 1.565d
Média 2.522 2.588 2.555

(MMédias seguidas por letras iguais, nas colunas, ndo diferem entre si pelo
teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade.
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Os ganhos com a selecdo (GS) das dez melhores
familias foram maiores na safra das aguas do que na
da seca, embora as médias das familias e os valores
de herdabilidade tenham sido semelhantes nas duas
safras, o que pode ser explicado pela maior amplitude
de variagdo, pelos maiores valores de limite superior
de produtividade, pela maior média das familias
selecionadas e, conseqiientemente, pelo maior valor de
diferencial de selecdo, observados na safra das aguas
(Tabela 3).

Considerando-se a selecdo de familias com base
nas médias da analise conjunta, os GS foram elevados,
com destaque para o GS na populacdo 4 (52,2%)
(Tabela 3). Entretanto, essa populacdo apresentou baixa
média de produtividade, inclusive em relagdo as dez
melhores familias, tanto que nenhuma das 50 melhores
familias selecionadas se originou dessa populacdo
(Tabelas 2 e 4). A melhor estratégia a se adotar em
um programa de melhoramento ¢ selecionar familias
das populagdes com maior variacdo e, principalmente,
alta produtividade média, pois maior variacdo genética
da populagdo, apenas, ndo assegura a selecdo de
genodtipos com alta produtividade (Ramalho et al.,
1993; Bernardo, 2008), como no caso da populagao 4.
Asestimativas de GS, namédia daanalise conjunta, para
as familias das populagdes 1, 2 e 3, foram semelhantes
(16,2, 14,5 e 18,7%), entretanto, merece destaque a
selecdo de familias da populacdo 3, que proporcionou

a maior média entre as populagdes avaliadas, maior
média entre as dez melhores familias selecionadas e
herdabilidade ligeiramente superior as demais. Entre
as 50 familias mais produtivas, 34 (68%) se originaram
dessa populagao.

Na analise com marcadores moleculares, o
marcador BM-156 apresentou alta probabilidade
(baixos valores P) de estar ligado a um QTL para
produtividade de graos, na populagdo 3, evidéncia
de que o QTL se expressou somente nessa populacao
(Tabela 4). Pereira et al. (2007) comentam que 0s
alelos desse marcador, presentes nas linhagens Z-9,
RCI-10, Talisma e MAI-18.13, sdo diferentes. Assim,
os alelos identificados na populagdo 3 (MAI-18.13 x
Z-9) se expressaram de maneira diferente, com relagdo
ao fenotipo produzido, enquanto os alelos presentes na
populacao 2 (RCI-10 x Talisma), embora diferentes, se
expressaram de maneira semelhante, ja que o marcador
apresentou baixa probabilidade de associagdo ao QTL,
nessa populagdo. Para o marcador BM-152, nota-se a
mesma tendéncia de maior associagdo na populacio 3,
porém, o alelo encontrado nas linhagens RCI-10 e Z-9
foi 0 mesmo e, nas linhagens Talisma e MAI-18.13,
detectou-se outro alelo. Embora os alelos presentes nas
populacdes 2 e 3 sejam 0s mesmos para esse marcador,
na populagdo 3 eles se expressaram de maneira diferente
com relagdo ao fendtipo produzido, o que explica
maior propor¢do da variagdo fenotipica observada,

Tabela 3. Estimativas de varidncia genética (6%), herdabilidade (h?), variancia da intera¢do familias x safras (c%s), média
das dez familias mais produtivas (10+) (kg ha™'), ganho esperado com a seleg¢@o (GS) dessas familias e nimero de familias
entre as 50 mais produtivas (NF), relativos a produtividade de grios, para as familias no geral e familias de cada populagéo

nas safras das aguas, da seca e na analise conjunta.

Familias oG h? o'as Média (10+) GS (%) NF (50+)
Aguas
Geral 1.032.265 74 (69-79)" 5.204 79,5 50
Populagio 1 438.124 55 (40-68) 4.638 33,1 14
Populagio 2 205.075 37 (14-54) 3.869 19,1 5
Populagio 3 894.184 72 (62-79) 5.018 40,7 29
Populagio 4 433.477 55 (39-68) 3.147 79,1 2
Seca
Geral 305.870 72 (66-73) 3.883 36,1 50
Populagdo 1 103.143 46 (29-55) 3.538 13,5 11
Populagdo 2 79.196 40 (20-50) 3.387 11,5 8
Populagio 3 72.527 38 (17-48) 3.796 92 29
Populagio 4 223.906 65 (53-71) 2.857 35.8 2
Conjunta
Geral 496.615 7 190.433 4276 458 50
Populagio 1 135.398 42 173.951 3.908 16,2 13
Populagdo 2 109.392 45 71.458 3.429 14,5 3
Populagio 3 256.954 52 265.117 4.244 18,7 34
Populagio 4 262.002 64 96.164 2.846 52,2 0

(Limites inferior e superior para a herdabilidade, a 5% de probabilidade.
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enquanto na populagdo 2 o marcador explicou uma
propor¢ao muito baixa da variagdo. Essas variagdo das
estimativas de R? e das probabilidades de associagdo
dos marcadores com o0 QTL, nas populagdes, indicam a
presenca da interacdo QTL x populagdo, que é relatada
freqiientemente (Bernardo, 2002).

Considerando-se marcador nas
diferentes safras, a associacdo com QTL também foi
variavel (Tabela 4) e, novamente, observou-se grande
varia¢do nos valores de R? nas safras, o que indica
a presenga da interagdo QTL x ambiente, também
freqiientemente descrita na literatura (Melo et al.,
2004; Rumin, 2005; Bento, 2006). Rodrigues (2004)
e Teixeira (2004) relataram que os QTL identificados
por esses marcadores sdo muito influenciados pelo
ambiente e que a porcentagem da variacdo explicada
pelos marcadores € pequena, isto evidencia que
esses QTL possuem pequenos efeitos ou ndo estdo
estreitamente ligados aos marcadores. O marcador
BM-156 apresentou as maiores probabilidades de estar
ligado a um QTL e as maiores estimativas de R?, além
de ter figurado entre os mais estaveis, o que j& havia
sido relatado por Rodrigues et al. (2007).

Os baixos valores de R? indicam a baixa eficiéncia
da SAM, no presente trabalho. Por esse motivo, a
SAM foi realizada somente para a selecdo de familias
da populacdo 3, que apresentou quatro marcadores
polimorficos € com maior estimativa de R? (Tabela 4).
As estimativas de R? obtidas para esses marcadores
por Rodrigues (2004) e Teixeira (2004) variaram de
3,2 a 3,8%, para o marcador BM-152, e foram de
9,2, 6,4 e 3,5%, para BM-156, U-77935 e X-74919,
respectivamente, menores do que as obtidas no presente
trabalho para X-74919 e maiores do que as observadas
para U-77935, o que estd de acordo com a presenga da
interagcdo QTL x populagao.

um  mesmo
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O indice obtido com informagdes fenotipicas e
moleculares, para cada familia da populagdo 3, foi
utilizado para a selecdo de familias, e o ganho com
a SAM foi estimado por meio do uso dos R? obtidos
nas analises de regressdo multipla “stepwise” (9,8%
nas aguas, 8,8% na seca e 11,6% na conjunta), que
mostraram, no modelo final, apenas um marcador
em todas as safras: o BM-156. Os ganhos obtidos
com a SAM foram de pequena magnitude (0,6% nas
aguas, 0,6% na seca e 0,5% na andlise conjunta)
e bem menores do que os obtidos com a selecdo
fenotipica (Tabela 3), o que pode ser explicado pelas
baixas estimativas de R?, quando comparadas com
as herdabilidades, que foram elevadas. Outro fator
que confirma a diferenca entre os ganhos obtidos,
pelas duas metodologias de selecdo, ¢ o de que,
entre as 20 familias mais produtivas, apenas 4 foram
selecionadas pela sele¢do assistida por marcadores.

Os resultados observados no presente trabalho
ndo foram favoraveis para a SAM, ja que ela é
mais eficiente quando a herdabilidade do carater
¢ baixa e os marcadores explicam alta proporg¢édo
da varidncia aditiva dos caracteres (Lande &
Thompson, 1990). Como a producdo de grios ¢
controlada por grande nimero de genes de pequeno
efeito, para se identificar um grupo de marcadores
que expliquem uma maior propor¢do da variagdo
fenotipica, € necessario utilizar grande nimero de
marcadores ligados a QTL dispersos no genoma
(Lande & Thompson, 1990; Bernardo, 2002; Xu &
Crouch, 2008).

A baixa eficiéncia da SAM neste trabalho pode,
portanto, ser explicada pelo baixo numero de
marcadores ligados a QTL, em razdo do pequeno
numero de marcadores polimérficos obtidos entre
os genitores utilizados, mesmo tendo sido usados
microssatélites, que s@o marcadores com elevado
grau de polimorfismo em varias espécies.

Tabela 4. Estimativas de valores P e do coeficiente de determinagéo (R?), em percentagem, obtidas nas analises de associagdo
por marcas simples, para os marcadores utilizados nas familias das populagdes 2 e 3, nas safras das dguas, seca e na analise

conjunta.
Marcadores Familias da populagio 2 Familias da populagdo 3
Aguas Seca Conjunta Aguas Seca Conjunta

P R’ P R’ P R’ P R’ P R’ P R’
BM-152 0,321 2,5 0,631 1,0 0,341 2,3 0,071 6,3 0,066 6,5 0,039 7,7
BM-156 0,124 4,7 0,504 1,6 0,196 3,7 0,025 8,0 0,008 10,4 0,016 8,1
X-74949 0 - - - - - 0,015 9,2 0,010 10,0 0,026 8,1
U-77935 - - - - - - 0,065 6,2 0,283 2,9 0,070 6,0

MO marcador néo foi utilizado na populagao.
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O pequeno numero de marcadores polimorficos
obtidos foi atribuido ao fato de os genitores utilizados
serem linhagens melhoradas, todas com grdos do
tipo “carioca”, o que reduziu a variabilidade e,
principalmente, ao fato de o feijoeiro-comum ser uma
espécie na qual ndo se encontra grande polimorfismo
naturalmente, nem mesmo quando os genitores sdo
muito contrastantes (Faleiro et al.,, 2003; Teixeira
et al., 2005; Blair et al., 2006a; Rodrigues et al., 2007).
Assim, os resultados do presente trabalho confirmam
a necessidade de utilizagdo de maior namero de
marcadores de QTL, para que se aumente a chance
de encontrar mais marcadores polimorficos, em
populagdes geneticamente mais homogéneas.

Outra razdo para a baixa eficiéncia da SAM foi a
de que as probabilidades estimadas para a ligagdo dos
marcadores aos QTL foram baixas — evidéncia de que a
ligac¢do ndo foi muito estreita— ou que os QTL foram de
pequenos efeitos, o que estaria de acordo com o relatado
por Rodrigues (2004) ¢ Teixeira (2004). Considerando-
se que os genitores sdo genotipos melhorados e com
mesmo tipo de gréos, € razoavel assumir-se que alguns
QTL estao fixados, principalmente os de maiores
efeitos (Bernardo, 2002).

Conclusoes

1. A selegdo assistida por marcadores de familias
de feijoeiro-comum com alta produtividade de gréos,
originadas de populagdes elite de melhoramento, que,
conseqiientemente, apresentam menor variabilidade, ¢
pouco eficiente quando € utilizado um pequeno numero
de marcadores que explicam pequena proporcdo da
variagdo fenotipica.

2. O numero de marcadores necessario para se iniciar
um trabalho com sele¢do assistida por marcadores,
em programas de melhoramento, é ainda maior do
que o recomendado em estudos bésicos, nos quais 0s
genitores sdo muito contrastantes.
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