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Resumo — Os objetivos deste trabal ho foram mapear, em diferentes|ocais, marcadoresRAPD ligadosa
QTLs (Quantitative Trait Loci) de reagdo do feijoeiro-comum ao oidio e a mancha-angular, avaliar a
interacdo de QTLs por locais e comparar os métodos de mapeamento e regressdo multiplano processo
dedeteccdo de QTLs. Foram avaliadas 196 linhagens recombinantes, oriundas do cruzamento entre as
cultivares Carioca e Flor de Mayo, em duas épocas de cultivo: época da seca, para mancha-angular, e
inverno paraoidio, nosanos de 1996, 1997 e 1998, em doislocais de Minas Gerais. Foram conduzidos
sete experimentos de avaliacéo fenotipica utilizando o delineamento experimental em latice quadrado
simples. Os resultados mostraram que ainteragdo QTLs por locaisfoi significativa, mas foram identi-
ficadosalguns QTLscom maior estabilidade. O método daregressdo multipladetectou maior nimero de
marcadores ligados a QTLs do que o processo de mapeamento por intervalo composto; ndo houve
concordancia entre os resultados apresentados pel os dois métodos. Os marcadores que se mostraram
mais estaveis e promissores para serem utilizados em programas de selecdo assistida foram
OPR02-832, OPD08-759 e OPN10-851 parareagdo a oidio; OPN02-436, e OPN07-1072 parareacéo
amancha-angular.

Termos paraindexacdo: Phaseolus vulgaris, marcadores genéticos, DNA, variagdo genética, doencas
das plantas.

Mapping QTLsfor reaction to powdered mildew and to angular leaf spot
in common beans under different environments

Abstract — The objectives of thiswork were to identify, under different environments, RAPD markers
linked to QTLs (Quantitative Trait Loci) that control the reaction to powdered mildew and to angular
leaf spot asegregating population of common beans, to eval uate the existence of interactionsinvolving
QTLswith planting dates and to compare detection procedure of markerslinked to QTLs utilizing the
methods of mapping and multiple regression. One hundred and ninety-six recombinant inbred lines
derived from the cross of cultivars Cariocax Flor de Mayo under two traditional sowing dates were
evaluated for common beans (drought for eval uating the angul ar leaf spot, and winter for evaluating the
powdered mildew) in 1996, 1997 and 1998, in two localities of Minas Gerais State, Brazil. For the
phenotypic evaluation of the families, seven field experiments were conducted. The experimental
design used was a 14x14 partially balanced square simple lattice. Results indicated that interaction of
QTLs by local were significant, and some QTLs with stability were identified. Multiple regression
analysis identified a greater number of QTLs-linked markers than the process of composite interval
mapping. There was no coincidence between results obtained with the two methods for the majority of
thetraits studied. Molecular markerswhich were considered of greater potential use on marker-assisted
selection were OPR02-832, OPD08-759 and OPN10-851 for reaction to powdery mildew and
OPNO02-436, and OPNO7-1072 for reaction to leaf blight.

Index terms: Phaseolus vulgaris, genetic markers, DNA, genetic variation, plant diseases.
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Introducgéo

A mancha-angular e o oidio foram consideradas
doencas de pouca nocividade, por ocorrerem, mais
fregiientemente, no final do ciclo da cultura do
feijoeiro-comum, e por acreditar-se que causavam
pequenas perdas na produtividade. Entretanto, nos
ultimos anos, aumentaram sua perniciosidade, e po-
dem acarretar perdas de até 70%, dependendo da
suscetibilidade das cultivares, da patogenicidade dos
isolados e condic¢Bes ambientais (Sartorato & Rava,
1999).

No desenvolvimento de cultivares resistentes,
pode-se eliminar as dificuldades de inoculagdo do
patégeno e de avaliacdo fenotipica das plantas por
meio da identificagdo direta de gendtipos resisten-
tes. 1sso € possivel quando se utilizam marcadores
moleculares que segregam conjuntamente com 0s
alelos deresisténcia.

Ofeijoe ro-comum é umaespécie com um genoma
considerado pequeno, estimado em 637 mpb ou
0,66 pg/1C (Arumuganatham & Earle, 1991), o que
corresponde aaproximadamente 1.200 cM dedistan-
ciafisicapor mapeamento (Valgoset al., 1992). Tam-
bém foi estimado, via cinética de reassociacdo do
DNA, que 60% do genomado feijoeiro-comum é com-
posto de sequiéncias de copia simples (Talbot et al .,
1984). Supde-se que essas caracteristicasfacilitem a
obtenc&o de marcadores moleculares distribuidos por
todos 0s cromossomos, 0 que aumentaria a possibi-
lidade de deteccdo dos QTLs (Quantitative Trait
Loci), pois pode-se conseguir mapas genéticos alta-
mente saturados.

Em espéciestol erantes aendogamiasevera, pode-
se avaliar as familias obtidas por autofecundactes
sucessivas (Burr & Burr, 1991). As vantagens sdo o
fato de que as linhas homozigoticas (linhagens
recombinantes) podem ser multiplicadas e avaliadas
com maior precisdo, e amultiplicagdo de gendtipos
permite estudos de interagdo QTLs x ambientes, fa-
cilitando inclusive o intercAmbio de material entre
pesquisadores (Lanzaet al., 2000). Em feijoeiro-co-
mum, existem variostrabalhos(Meloet d., 1997) que
relatam a existéncia de forte interagdo de gendtipos
por ambientes paraas principais caracteristicas utili-
zadas no melhoramento desta espécie.

O mapeamento por meio daandlise por interval o
cléssico (Lander & Botstein, 1989) € umadas estra-
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tégias para detectar poligenes sob delineamentos
genéticos envolvendo cruzamentos controlados.
No mapeamento por intervalo classico, outros QTLs
ligados ao intervalo em questéo interferem no pro-
cesso de estimacdo, podendo detectar QTLS néo-
existentes. Zeng (1993) propds que se usasse um
model o de regressao multiplaparaeliminar essesefei-
tos, criando assim o0 método de mapeamento por in-
tervalo composto.

Os objetivos desse trabalho foram: mapear, em
diferentes épocas de cultivo, marcadores RAPD li-
gados a QTLs controladores da reacéo do feijoeiro-
comum ao oidio eamancha-angular em umapopul a-
¢a0 segregante; avaliar aexisténciadeinteragéo en-
tre QTLs e locais, e, comparar 0s processos de
detecc8o dos marcadores ligados aos QTLSs, utili-
zando o método de mapeamento por intervalo com-
posto e o método de regressdo mdltipla.

Material e M étodos

Foram utilizadas 196 familias oriundas do cruzamento
entre os genitores Carioca (conjunto génico 3) e Flor de
Mayo (conjunto génico 6). A cultivar Carioca apresenta
sementes pequenas, de coloragdo bege com estrias
marrons, habito de crescimento indeterminado do tipo 111
efaseolinatipo S, e a Flor de Mayo apresenta sementes
médias, de coloracdo bege com estriasrosa, habito decres-
cimento indeterminadotipo 1V, efaseolinaS(Singh, 1988).

A partir dageragdo F; foram obtidas as geracoes F, até
Fsas quaisforam sendo conduzidas pel o método da popu-
lagdo. Na geracéo Fs, foram col etadas 30 sementes de 196
plantas individuais, tomadas ao acaso, originando as 196
familias Fs.¢. Estas familias foram multiplicadas por um
ciclo, originando asfamilias Fs:7.

As familias foram avaliadas em duas épocas tradicio-
nais de cultivo do feijoeiro-comum (seca, visando aavaia-
¢do damancha-angular, einverno, paraavaliagdo do oidio)
nos anos de 1996, 1997 e 1998, na area experimental do
Departamento de BiologiadaUniversidade Federal deLa
vras (Ufla), em Lavras, MG, e nafazendaexperimental da
Empresa de Pesquisa Agropecuéria de Minas Gerais
(Epamig), em Patos de Minas, MG.

Paraaavaliagéo fenotipicadas familias, foram condu-
zidos sete experimentos (quatro visando a avaliacéo da
mancha-angular etrés, paraavaliacéo do oidio). Foi utili-
zado o delineamento experimental em latice quadrado
(14x14) parcialmente balanceado, com duas repeticoes.
Cada parcelafoi constituida por duas linhas de 2 m, com
espacamento de 50 cm entrelinhase 15 sementes por metro.
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A reac8o aos patdgenosfoi avaliadapor meio danotamé-
diaatribuida por quatro avaliadores, naépocadeincidén-
ciae severidade maximadas doengas. Paraambas, asnotas
deseveridadevariaramde 1 a9, segundo aescalautilizada
por Rezende et a. (1999).

Inicialmente, foram realizadas andlises de varianciaem
cadaexperimento, considerando osefeitosdasfamiliascomo
sendo aleatdrio. Posteriormente, foi realizadaumaandlise
conjunta de variancia por doenga, utilizando as médias
gjustadas das andlises individuais; o efeito de épocas foi
considerado como fixo, conforme apresentado por
Vencovsky & Barriga(1992). A partir das esperancas dos
quadrados médios, foram estimadas as variancias genéti-
cas efenotipicas, e 0s par@metros genéticos: herdabilidade
no sentido ampl o, coeficiente de variacao genéticae o coe-
ficiente b (Vencovsky & Barriga, 1992). Quanto a
herdabilidade, foram estimados oslimitesinferior e supe-
rior dosinterval os de confianca, com coeficiente de confi-
ancade 0,95 (Knapp et a., 1985).

A extrac@o e quantificagdo de DNA e a obtenc&o dos
marcadores RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) foram realizadas conforme os procedimentos des-
critos por Nienhuis et al. (1995). Foram utilizados 42
primers selecionados previamente pela genotipagem dos
pais. As bandas polimorficas foram classificadas comoin-
tensa, média ou fraca, com base na resolugéo e grau de
amplificagdo. S6 bandas classificadas como intensas ou
médias foram incluidas naandlise. Esses primers geraram
pelo menos uma banda polimérficaentre asfamilias, pro-
duzindo 92 produtos de amplificagéo (bandas) polimérficos.
O teste de qui-quadrado (x?) dos 92 marcadores mostrou
gue 20 deles ndo apresentaram segregacéo mendeliana, e
portanto foram descartados. Dos 72 marcadores restan-
tes, nove foram descartados, por apresentarem muitas
observacOes perdidas (mais de oito), restando 63 para se-
rem analisados (Tabela 1).

Foi realizadaumaandlise de regressdo multiplaenvol-
vendo os marcadores com segregagdo mendelianaem cada
experimento, e também com as médias de cada local de
cultivo, separadamente, além da andlise envolvendo as
meédias dos experimentos, para ambas as doencas.

A andlisederegressdo linear multiplafoi realizadacon-
forme procedimentos descritos por Edwardset a. (1987),
que consideram os marcadores moleculares como variaves
independentes e as caracteristicas fenotipicas como varia-
veis dependentes. Os marcadores estatisticamente signifi-
cativos foram obtidos através de valores do F parcial
(P<0,05) e a porcentagem de variag&o explicada por eles
foi estimada pelo coeficiente de determinagdo parcial
(Draper & Smith, 1981).

A construcdo de um mapagenético deligacdofoi reali-
zada utilizando-se o programa Mapmaker (Lander et al .,
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1987), versdo 3.0, com um lod score (log of odds-ratio) de
4,8 e disténciaméximade 50 cM, que forneceu um valor
de o de aproximadamente 1%. A fungdo-mapade Haldane
(1919) foi empregada paracalcular asdistancias genéticas
em centimorgans (CM).

Ap6s a construcéo do mapa genético, procedeu-se ao
mapeamento dos QTLs por meio do programa QTL
Cartographer paraWindows (verso 1.01). O mapeamento
foi feito por experimento, com as médias de cada local,
separadamente, além daanalise envolvendo as médias dos
experimentos.

Utilizou-se o método de mapeamento por intervalo
composto (CIM) (Jansen, 1993; Zeng, 1993), que é uma
combinac&o do mapeamento por interval 0 e umaregressao
linear multipla, utilizando os marcadores como variaveis
regressoras. O processo de Stepwise foi empregado para
selecdo das varidveis regressoras na regressdo mltipla,
dentro do mapeamento por intervalo composto, com um
valor de lod score de 2,6, para assumir um QTL como
participante do controle genético do caréter analisado.

Resultados e Discussao
Avaliacaofenotipica

A maioria das familias analisadas foi suscetivel
ao oidio. Foram identificadas 17 familias quetinham
ataresisténcia(notamenor que 3), indicando existir
variabilidade. Sobre o controle genético da reacdo
a0 oidio, Rezendeet a. (1999) e Rezende (2000) indi-
cam aexisténciade algunsgenes de efeito maior, que
conferem resisténciavertical, e outros, de efeito me-
nor, que conferem resisténcia parcial ou quantitati-
va. O genitor Carioca possui alelos de resisténcia
vertical. Supde-se que o Flor de Mayo possui alelos
de resisténcia parcial, visto que, em alguns ensaios
experimentais esse genitor apresentou moderada
suscetibilidade ao patdgeno. Os altos valores das
estimativas do coeficiente b e da herdabilidade en-
contrados neste trabalho sugerem que o controle
genético dareacdo ao oidio se deva a poucos genes
(Tabela 2). Essas estimativasindicam haver variabi-
lidade genética entre as familias suficiente para se
obter sucesso com a selecéo de plantas ou familias
resistentes.

A populagéo analisada é mais suscetivel & man-
cha-angular do que ao oidio, visto que as médias
das notas parareacdo amancha-angular foram supe-
rioresasnotasdereacdo aoidio (Tabela 2). Quanto a
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Tabela 1. Tamanho do marcador (pares de bases), nimero de familias genotipadas (NFG), nimero observado de
familias com apresencado marcador (NOFM) e sem apresenca (NOFSM), nimero esperado de familias com apresenca
do marcador (NEFM) e sem a presenca (NEFSM), e valor do teste de qui-quadrado (x.2) relativos aos marcadores
analisados. Lavras, 2000.

Marcador® Tamanho NFG NOFM NOFSM NEFM NEFSM s
OPAA-09 1.059 188 114 74 100 88 4,29
OPB-07* 676 196 128 68 104 92 11,8
OPB-07? 631 196 111 85 104 92 1,00
OPB-18 1.412 189 122 67 100 89 10,3
OPD-08 759 194 83 111 103 91 8,28
OPE-15" 851 196 88 108 104 92 5,24
OPE-15° 427 196 123 73 104 92 7,40
OPE-20" 1.585 196 101 95 104 92 0,18
OPE-20? 891 196 108 88 104 92 0,33
OPF-10 1.000 196 125 71 104 92 9,03
OPG-04 1.259 196 128 68 104 92 11,8
OPG-16" 851 193 125 68 102 91 11,0
OPG-16° 676 191 117 74 101 90 5,38
OPG-16° 602 192 95 97 102 90 1,02
OPG-19 851 189 91 98 100 89 1,72
OPH-02 1.094 196 111 85 104 92 1,00
OPH-03" 1.318 196 115 81 104 92 2,48
OPH-03? 1.258 196 85 111 104 92 7,40
OPH-03° 1.112 196 81 115 104 92 10,8
OPH-03* 759 196 128 68 104 92 11,8
OPH-03° 562 196 127 69 104 92 10,8
OPI-03 955 196 126 70 104 92 9,91
OPI-06 480 194 82 112 103 91 9,13
OPI-07 631 195 126 69 103 92 10,8
OPJ-04 2.344 195 93 102 103 92 2,06
OPM-06" 1.096 194 111 83 103 91 1,32
OPM-06? 871 194 112 82 103 91 1,68
OPM-06° 575 194 91 103 103 91 2,98
OPN-02 1.445 195 125 70 103 92 9,96
OPN-02? 436 195 91 104 103 92 2,96
OPN-07* 1.698 196 83 113 104 92 9,03
OPN-07? 1.445 196 120 76 104 92 5,24
OPN-07° 1.072 196 115 81 104 92 2,48
OPN-07* 741 196 80 116 104 92 11,8
OPN-07° 661 196 109 87 104 92 0,51
OPN-10 851 192 9% 9% 102 90 0,75
OPO-04 1.905 192 115 77 102 90 3,53
OPO-06 1.778 195 87 108 103 92 5,27
OPO-10* 2.951 193 9% 97 102 91 0,75
OPO-10? 1.479 195 117 78 103 92 4,03
OPO-10° 525 196 117 79 104 92 3,46
OPO-12 1.412 195 80 115 103 92 10,9
OPO-13" 1.698 196 9% 100 104 92 1,31
OPO-13? 1.318 196 118 78 104 92 4,02
OPO-19" 1.636 195 97 98 103 92 0,74
OPO-19? 1.412 196 108 88 104 92 0,33
OPO-20° 1.698 190 91 99 101 89 2,11
Continua...
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Tabela 1. Continuag&o.

Marcador®  Tamanho NFG NOFM NOFSM NEFM NEFSM x 2P
0OPO-20° 1.585 189 96 93 100 89 0,34
oPO-20* 933 190 97 93 101 89 0,34
OPO-20° 741 190 99 91 101 89 0,08
OPR-02! 1.230 192 118 74 102 90 5,35
OPR-022 832 192 79 113 102 90 11,1
OPR-12! 3.200 193 100 93 102 91 0,08
OPR-12? 1.072 194 121 73 103 91 6,71
OPR-12° 1.000 193 80 113 102 91 10,1
OPR-12* 794 193 116 77 102 91 4,08
0oPs-10* 794 196 90 106 104 92 4,02
OPS-10° 562 196 117 79 104 92 3,46
opPs-13* 1.950 195 104 91 103 92 0,02
OPS-13? 1.122 195 91 104 103 92 2,96
OPS-16 640 193 86 107 102 91 5,32
OPS-19 1.122 194 101 93 103 91 0,08
OPW-11 676 191 86 105 101 90 4,73

(DRefere-se a0 tamanho do fragmento de DNA utilizado como marcador: quanto menor o expoente, maior o tamanho; a ausénciade expoente significaque
este primer forneceu apenas um marcador. @Valor do y,2 = 11,96 (0. = 5%, com corregéo de Bonferroni).

Tabela 2. Resumo das andlises conjunta de variancia e
estimativas do coeficiente devariaggo genética(CV ), rela
¢80 entre coeficiente de variagdo genéticaeambiental (b) e
herdabilidade no sentido amplo (h,2) com seuslimitesin-
ferior (L1) esuperior (LS), parareacdo ao oidio (Erysiphe
polygoni) eamancha-angular (Phaeoisariopsisgriseola).
Lavras e Patos de Minas, 1996 a 1998.

Fontes de Graus de QM
variacéo liberdade Oidio Mancha
angular
Locais (L) 1 311,98** 85,22**
Familias (F) 195 7,24** 2,20%*
LxF 195 2,90** 0,70**
Erro médio 507 0,36 0,54
Média 4,70 5,43
CVe (%) 12,76 13,53
CVg (%) 22,78 9,69
b 1,78 0,72
ha? (%) 95,03 (59,94) 75,45 (68,18)"
LI (hd) 93,68 68,79
LS (ha?) 96,04 80,46

(WEstimativa da herdabilidade considerando os fatores do modelo como
aleatorios. **Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

mancha-angular, o controle genético é exercido por
alguns genes de efeito maior que conferem resi stén-
ciavertical (Ferreiraet a., 1999), e outros genes de
efeito menor que conferem uma resisténcia do tipo
parcia ou quantitativa(Sartorato & Rava, 1994). Com

relacdo aos genitores deste estudo, ndo existe refe-
réncia da presenca de gene que confira resisténcia
vertical, umavez que a peguenatoleréncia observa-
da nesse estudo se deve basicamente ap acimulo de
alguns alelos de resisténcia de pequeno efeito, que
conferem resisténciaparcial. Na média, nenhumafa
milia se mostrou resistente; no entanto, houve, em
a guns experimentos especificos, familias com mo-
derado nivel de resisténcia (notas de 2,5 a3).

Provavelmente, 0 nimero de genes que contro-
lam areac&o da planta a mancha-angular é superior
a0 numero de genes que controlam areagdo ao oidio,
pois as estimativas do coeficiente b e da herdabi-
lidade paramancha-angular foram inferiores as obti-
dasemrelacdo ao oidio (Tabela 2).

Dada a reduzida variabilidade genética entre as
familias parareagdo amancha-angular, afim de au-
mentar as chances de sucesso com aselecéo de plan-
tas ou familias resistentes na popul agéo segregante,
recomenda-se realizar selecdo assistida por
marcadores, visando complementar a informacdo
fenotipicageradapelas avaliagbes no campo. Lande
& Thompson (1990) comentam que quanto menor a
herdabilidade do caréter aser selecionado, maior sera
aeficiéncia da selecdo assistida por marcadores em
relacdo aselecéo somente com avaliagdo fenotipica,
0Que, maisumavez, reforcaos beneficios de se mapear
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QTLs de reacdo a mancha-angular, e, em seguida,
utiliz&los em programa de selegdo assistida por
marcadores. Além disso, o grande nimero de
patétipos do agente causal da mancha angular pro-
picia uma instabilidade da resisténcia vertical, au-
mentando assim aimportanciadaresisténciaparcial
€, conseqlientemente, aumentando aimportanciado
mapeamento de QTL sparareacdo amancha-angular
no feijoeiro-comum.

A andlise conjunta de reacdo a ambas doencas
em locaisde cultivo mostrou existir interagdo signifi-
cativaentrefamilias x locais (Tabela 2). A correlagéo
entre as médias das familias nos dois locais foi de
43,80% paraoidio e 37,98% paramancha-angular, 0
gue indica que a maior parte da interagdo dessas
caracteristicas é do tipo complexa (Ramaho et al.,
1993). Assim, com essa baixacorrelagéo, aumentam
as chances de o material superior em um ambiente
N&o 0 ser em outro.

Paraconfirmar o efeito dainteracdo familiasversus
locais, foi calculada a herdabilidade considerando
osfatores do model o como aleatdrios (Vencovsky &
Barriga, 1992). Dessaforma, obteve-se aestimativa
daherdabilidade, livre dosefeitos dainteragdo. Com
relacdo areacdo ao oidio, a herdabilidade estimada
foi de 59,94%, e quanto areacdo a mancha-angular,
foi de 68,18%, 0 que confirma o efeito dainteragéo
nestas doencas. A ocorréncia da interagdo pode ser
devida principalmente as diferencas naquantidade e
naqualidade (diferentes pat6tipos) dosisolados pre-
sentes nos doislocais, visto que aavaliagdo foi rea-
lizada com incidéncianatural do patégeno.

Andlisederegressdolinear multiplaparareacdoa
mancha-angular

No primeiro experimento (Lavras- Fg- seca- 1997)
aandliseidentificou trésmarcadoresligadosaQTLs
(Tabela 3). O marcador OPE-202foi o queexplicoua
maior parte davariagcdo genética(5,62%) desse cara-
ter nesse experimento. Os marcadores em conjunto
conseguiram explicar 14,41% desta variacao.
No segundo experimento também foram identifica-
dostrésmarcadoresligadosaQTLs, e nenhum expli-
cou maisde 3,5% davariacdo genética. No terceiro,
foram quatro marcadoresligadosaQTLs. O marcador
OPR-12*foi 0 que explicou amaior parte davariagéo
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genética (7,11%), mas em conjunto, todos 0s
marcadores explicaram 16,04% davariac&o genética
desse carater. Nenhum dos marcadores identifica
dos em um experimento se repetiu em outro, 0 que
indicaforte interaco QTLs por ambientes (locais),
como foi verificado nosresultados anteriores (Tabe-
la2). Com relacéo a esse carédter, umadas causas da
interacdo QTLsx locals pode ser a ocorréncia de
patotipos diferentes ou mesmo as diferengas nas
condic¢des ambientais de desenvolvimento das do-
encas manifestadas nos diferentes locais.

A analise deregressdo conjuntaidentificou cinco
marcadores ligados a QTLs que controlam areacéo
do feijoeiro-comum amancha-angul ar, etodos expli-
cando menos de 5% da variacdo genéticaentre fami-
lias. Os cinco marcadores em conjunto explicaram
16,57% dessavariagdo. O marcador OPH-03*ndofoi
identificado nos experimentos que avaliaram essa
caracteristica, mas o foi naandlise conjunta. Prova-
velmente, trata-se deum QTL estével, mas de peque-
no efeito, o que fez com que ele fosse identificado
somente na andlise com as médias gerais, ha qual
teve seu efeito final amplificado. A interac&o obser-
vada de familias com locais, e também a pequena
variabilidade deste caréter, explicam o pequeno nu-
mero de marcadores estaveis e degrande efeito, iden-
tificados neste trabalho (Tabela 2). O grande nime-
rode QTLscom efeito positivo, ou sgja, de aumentar
a severidade da doenca, talvez se deva ao baixo ni-
vel de resisténcia das familias. Entretanto, alguns
QTLsreduziram aseveridade dadoenca, entreeleso
OPN-022, e podem contribuir para a obtencéo de
cultivaresdefeijoeiro-comum maisresi stentesaman-
cha-angular.

Analisederegressao linear multipla parareacéo
aooidio

No primeiro experimento (Lavras- F;- inverno -
1996) foramidentificados nove marcadoresligadosa
QTLs(Tabela4). O marcador OPR-022foi 0 que ex-
plicou amaior parte da variagéo genética (27,41%)
nesse experimento. Os marcadores em conjunto con-
seguiram explicar 63,86% dessavariag&o. Compro-
va-se, assim, o potencial que os marcadores
moleculares tém para se tornarem um instrumento
importante no processo de sel ecdo dentro de um pro-
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gramade melhoramento. Somente um marcador ex-
plicou quase um terco detodaavariagéo genética, e
todos os marcadores, praticamente dois tercos des-
sa variagdo. As estimativas do parametro b e da
herdabilidade para reacéo ao oidio foram elevadas
em todos os experimentos e também na analise con-
junta (Tabela 2), o que contribuiu para aidentifica-
¢&o de marcadores que explicam grande parte dava-
riacéo genética.

No segundo experimento, identificaram-se ape-
nas dois marcadores ligadosa QTLs, explicando no
maximo 5% davariagdo genética. No terceiro experi-
mento, foram trés marcadoresligados, todos, no sen-
tido de reduzir aocorréncia de oidio, sendo que ne-
nhum marcador explicou maisdo que 4,5% davaria-
¢&o genética. Apenas um dos marcadores (OPD-08)
foi detectado em todos ostrés experimentos. A iden-
tificacéo de vérios QTLs especificos indica a ocor-
réncia de forte interacdo QTLs por ambientes (lo-
cais), como verificado nosresultados anteriores (Ta-
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bela2). A cultivar Carioca, que se tem mostrado re-
sistente ao oidio namaioriadoslocais em que é cul-
tivada, foi suscetivel ao patdgeno em Patos de Mi-
nas, 0 que sugere aocorrénciade diferentes patétipos
nesses locais, contribuindo para o aumento da
interacdo QTLs x ambientes, e portanto, devem exis-
tir QTLs de resisténcia especifica a ragas que ocor-
remem apenasum local.

A andlise de regressdo conjunta identificou oito
marcadores ligados a QTLs. O marcador OPR-022
explicou 13,42% da variagdo genética. Os oito
marcadores explicaram 38,56% destavariacdo. Mes-
mo o marcador OPR-022, identificado somente no
primeiro experimento, manteve-se significativo na
andlise conjunta, 0 que éimportante paraselegdo em
vérios ambientes.

A interacdo de familias com locais e, também, a
restrita variabilidade com relacdo a esse carater ex-
plicam o pequeno nimero de marcadores estaveis
(Tabela2). O QTL ligado ao marcador OPR-022, ape-

Tabela 3. Resumos das andlises de regressdes parareagdo amancha-angular utilizando o processo Stepwise parasel egdo

dos marcadores. Lavras e Patos de Minas, 1997/1998.

Marcadores Estimativas dos R? parcial Erro-padréo Testett
pardmetros
Lavras, Fg, seca, 1997
Intercepto 4,76 0,17 28,64*
OPE-20%Y (891 pb) 0,76 0,0562 0,17 4,53+
OPO-13? (1.318 ph) 0,38 0,0334 0,16 2,39*
OPN-02? (436 pb) -0,54 0,0545 0,16 -3,45*
Patos de Minas, Fg, seca, 1997
Intercepto 571 0,12 47,14*
OPF-10 (1.000 pb) -0,25 0,0271 0,11 -2,22%
OPR-02 (1.230 pb) 0,22 0,0256 0,11 2,02*
OPO-20° (1.585 pb) 0,28 0,0342 0,11 2,62*
Lavras, F1o, Seca, 1998
Intercepto 4,99 0,13 37,74*
OPN-07° (661 pb) 0,31 0,0270 0,11 2,71*
OPR-12! (3.200 pb) 0,46 0,0711 0,11 4,19*
OPR-12° (1.000 pb) -0,41 0,0306 0,13 -3,11*
OPS-13* (1.950 ph) 0,31 0,0317 0,13 2,34*
Média gera
Intercepto 4,86 0,16 31,29*
OPE-207 (8.991 pb) 0,46 0,0475 0,11 4,17+
OPO-13? (1.318 pb) 0,22 0,0333 0,11 2,05*
OPN-022 (436 pb) -0,24 0,0253 0,11 -2,29*
OPH-03* (759 ph) 0,26 0,0301 0,12 2,28*
OPR-121 (3.200 pb) 0,32 0,0295 0,11 3,01*

(MTamanho do fragmento de DNA utilizado como marcador (banda): quanto menor o expoente, maior o tamanho; a ausénciade expoente significaque este
primer forneceu apenas um marcador. * Significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.
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sar do grande efeito, sofre grande influéncia da
interacdo com locais; € este 0 comportamento da
maioriados QTLsidentificados, fato, este, queleva
areducao davariagao genética explicada quando se
avaliao comportamento namédiados experimentos.
No entanto, o marcador OPD-08 foi o Unico que se
manifestou em todos os experimentos e também na
analise conjunta; isto indicamaior estabilidade, ape-
sar de ser um pequeno efeito (em média 6,5%).
O grande nimero de QTL s com efeito positivo, pro-
vavelmente, € devido ao baixo nivel de resisténcia
demonstrado pelas familias. Mesmo n&o sendo t&o
eficiente, pode-se selecionar para a auséncia do
marcador.

L.C.Meloetal.

No caso de QTLs que sd0 responsaveis por rea-
¢80 a patdgenos, tanto os de efeitos gerais quanto
0s especificos por ambientes, so Uteis em um pro-
grama de melhoramento, uma vez que a ocorréncia
dediferentes pat6tipos nosvariosambienteséaprin-
cipal causa da interagdo gendtipos x ambientes, e
por isso, muitas vezes se justifica a realizacdo de
selecdo especificamente em um determinado local.
Assim, pode-se utilizar asinformagdes dos QTLsli-
gados a alelos de resisténcia que se expressam ape-
nas em um local, visando ao desenvolvimento de
cultivares com vistaarecomendacdo especificapara
umaregi&o.

Tabela 4. Resumos das andlises de regressdes multiplas quanto areacéo ao oidio, utilizando o processo Stepwise para
selecdo dos marcadores. Lavras e Patos de Minas, 1996/1997.

Marcadores Estimativas dos R? parcial Erro-padréo Testet
parémetros
Lavras, F, inverno, 1996
Intercepto 5,53 0,40 13,74*
OPR-02" (1.230 ph) -1,13 0,1132 0,24 -4,65*
OPD-08 (759 pb) -1,02 0,0638 0,23 -4,41*
OPR-02? (832 pb) 1,86 0,2741 0,28 6,66*
OPS-10? (562 pb) -1,05 0,0325 0,27 -3,95%
OPO-19° (1.412 pb) -0,78 0,0214 0,26 -3,02*
OPH-03? (1.258 pb) -1,07 0,0338 0,24 -4,54*
OPH-03° (562 pb) 0,56 0,0128 0,25 2,23*
OPS-16 (640 pb) 0,72 0,0288 0,23 3,12*
OPG-16! (851 ph) 0,85 0,0582 0,26 3,24*
Lavras, Fq, inverno, 1997
Intercepto 4,33 0,17 25,36*
OPM-06' (1.096 pb) -0,42 0,0311 0,19 -2,23*
OPD-08 (759 pb) -0,58 0,0502 0,19 -3,13*
Patos de Minas, Fg, inverno, 1997
Intercepto 6,46 0,30 21,64*
OPN-10 (851 pb) -0,70 0,0322 0,23 -2,98*
OPD-08 (759 pb) -0,74 0,0416 0,24 -3,09*
OPH-03"* (759 ph) -0,54 0,0284 0,25 -2,15*
Média gera
Intercepto 4,65 0,24 19,60*
OPN-10 (851 pb) -0,40 0,0345 0,16 -2,55*
OPD-08 (759 pb) -0,69 0,0768 0,16 -4,44*
OPR-022 (832 pb) 0,53 0,1342 0,18 2,91*
OPS-10? (562 pb) -0,86 0,0302 0,22 -3,93*
OPS-19 (1.122 pb) 0,34 0,0215 0,15 2,23*
OPO-10" (2.951 pb) 0,44 0,0189 0,21 2,08*
OPH-03" (1.318 pb) 0,41 0,0410 0,15 2,68*
OPS-16 (640 pb) 0,42 0,0285 0,16 2,69*

(WTamanho do fragmento de DNA utilizado como marcador: quanto menor o expoente, maior o tamanho; a auséncia de expoente significaque este primer
forneceu apenas um marcador. * Significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.

Pesq. agropec. bras,, Brasilia, v. 37, n. 8, p. 1115-1126, ago. 2002



Mapeamento de QTL s parareacdo ao oidio e mancha-angular

Mapadeligacdodosmar cadoresRAPD

Foram encontrados sete grupos de ligac&o no
genomado feijoeiro-comum com os marcadores uti-
lizados neste mapeamento (Tabela 5). Como essaes-
pécie tem o0 nimero basico de cromossomo igua a
11, esperavam-se, no minimo, 11 grupos de ligacéo.
No entanto, como o nimero de marcadores utiliza-
dosfoi relativamente pequeno, a baixa saturacéo de
marcadores no mapa € a explicacdo mais provével
para este pequeno nimero de grupos de ligagéo.

Em média, os marcadores foram mapeados com
umintervalo de 20,15 cM. Stuber et a. (1992) relata-
ram que amaximavantagem daandlise por intervalo
sobre aanalise por ponto ocorre quando marcadores
ligados estéo razoavel mente separados (maisde 15 e
menos de 35 cM de disténcia). Nestas condices,
provavel mente existiréo algumas permutas entre 0s
marcadores e 0 QTL, que podem ser compensadas
pelaandlise por intervalo.

Conseguiu-se mapear uma regido que corres-
ponde a 785,7 cM. Como o tamanho do genoma do
feijoeiro-comum é estimado em torno de 1.200 cM
(Vallgjos et al., 1992), calcula-se que este trabalho
conseguiu mapear em torno de 66% desse genoma,
mas com baixa saturacdo de marcadores. Pode-se
considerar essa cobertura como satisfatoria, visto
que, emoutrostrabalhos (Nodari et al., 1993; Valgos,
1994) que utilizaram mapas mais saturados, conse-
guiram 82% de cobertura.

Mapeamento por intervalocomposto (CI M) relativo
areacdoamancha-angular

Foram utilizados somente os marcadores
mapeados pel o programa M apmaker, pois esse pro-
cesso de mapeamento s considera 0os marcadores
alocados em algum grupo de ligag&o. Dos 63
marcadores obtidos (Tabela 1), somente 39 foram
utilizados (Tabela 5).

O mapeamento damancha-angular somenteiden-
tificou um QTL, e em somente um experimento (€po-
cadasecaem Lavras, 1998) (Figura 1a). Esse QTL
estano grupo deligacéo 5,a1l1 cM doinicio do gru-
po (lod 2,70). Comparando-o com o mapadeligacdo
dos marcadores RAPD (Tabela5), conclui-se que
esse QTL esta localizado entre os marcadores
OPN-07° e OPN-073, auma distanciade 11 cM do
primeiro, ea0,8 cM do segundo. Na andlise de re-
gressdo, apenas 0 marcador OPN-07° estava ligado
aum QTL.
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Tabela 5. Mapadeligacdo do feijoeiro-comum utilizando
marcadores RAPD elinhagens recombinantes oriundas do
cruzamento Flor de Mayo x Carioca. Lavras, 2000.

Marcadores RAPD (tamanho) Distancias (cM)
Grupo deligagéo 1

OPF-10 (1.000 pb) 0,0
OPM-06'Y (1.096 ph) 58,1
OPH-03° (1.112 pb) 89,8
OPI-03 (955 ph) 104,1
OPE-207 (891 pb) 1332
Grupo de ligagéo 2
OPI-06 (480 ph) 0,0
OPR-12* (794 pb) 24,9
OPO-10" (2.951 pb) 38,2
OPO-20° (741 ph) 76,1
OPO-20° (1.585 pb) 88,3
OPO-20? (1.698 pb) 92,5
OPO-20" (933 ph) 102,9
Grupo deligagéo 3
OPN-10 (851 pb) 0,0
OPM-06° (575 ph) 16,0
Grupo de ligagéo 4
OPG-16° (676 pb) 0,0
OPO-04 (1.905 ph) 495
OPE-15' (851 pb) 70,3
OPO-13" (1.698 pb) 75,0
OPG-16° (602 pb) 81,4
OPS-13? (1.122 pb) 88,6
OPN-02?2 (436 pb) 116,0
OPO-10° (525 pb) 179,1
OPG-19 (851 pb) 213,1
OPN-07" (1.698 pb) 236,0
OP0-12 (1.412 ph) 252,0
Grupo de ligagéo 5
OPN-07° (661 pb) 0,0
OPN-07° (1.072 pb) 11,8
OPG-16' (851 pb) 56,1
OPS-13" (1.950 pb) 81,0
OPS-10? (562 ph) 92,5
OPR-02? (832 pb) 1155
OPR-12° (1.000 pb) 131,8
OPO-19? (1.412 pb) 159,3
OPAA-09 (1.059 pb) 204,3
Grupo de ligagéo 6
OPR-02" (1.230 pb) 0,0
OPB-18 (1.412 pb) 29,7
OPS-16 (640 ph) 48,3
Grupo deligagdo 7
OPH-03* (759 pb) 0,0
OPR-12" (3.200 ph) 29,0

(MTamanho do fragmento de DNA utilizado como marcador: quanto menor
0 expoente, maior o tamanho; a auséncia de expoente significa que este
primer forneceu apenas um marcador.
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Figura 1. Mapeamento e efeito aditivo de QTLs: A) reagdo a mancha-angular em feijoeiro-comum na época da
seca, Lavras, 1998; B) reagdo ao oidio naépocadeinverno, Lavras, 1996; C) reacdo ao oidio naépocadeinverno,

Patos de Minas, 1997; D) reacdo ao oidio utilizando a média dos experimentos. Lavras e Patos de Minas, MG,
1996/1997.
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Mapeamentopor intervalocomposto (CIM) parare-
acdoaooidio

No primeiro experimento (Figura 1b) (invernoem
Lavras), identificaram-se quatro QTLs. O primeiro
QTL estasituado entre OPO-202 e OPO-20%, 26,5 cM
doprimeiro, ea3,9 cM do segundo; o segundo QTL,
entre OPN-10 e OPM-063, a3 cM do primeiro, e a
13 ¢M do segundo; o terceiro QTL, entre OPG-19' e
OPN-07%,a20,9 cM do primeiro, ea2 cM do segun-
do; eo quarto QTL, entreOPB-18e OPS-16,a16,3 cM
do primeiro, e a 2,3 cM do segundo. Naandlise de
regressdo, somente os marcadores OPS-16 e OPN-10
estavamligadosa QTLS.

No segundo experimento, ndo foi identificado
QTL. No terceiro (inverno em Patos de Minas), foi
detectado um QTL (Figura 1c) no grupo deligacéo 4.
Este QTL estaentre OPN-022 e OPO-103, aumadis-
tanciade 33 cM do primeiro, ea30,1 cM do segun-
do. Este QTL esta distante dos dois marcadores, e
ndo deveter efeito final pronunciado, dadaagrande
freqliéncia de recombinacdo. Na andlise de regres-
s80, estes marcadores ndo foram identificados como
ligadosa QTLS.

O mapeamento realizado com as médias
(Figura 1d) identificou, novamente, o segundo QTL
do primeiro experimento (localizadoa3 cM doinicio
dogrupo 3), equasedetectou (lod 2,5) oterceiroQTL,
também do experimento 1 (localizado a 234 ctM do
iniciodo grupo 4).

QTLs que sdo responsaveis por reacao a
patdgenos, tanto os de efeitos amplos quanto os
especificos por ambientes so Uteisem um programa
de melhoramento, uma vez que a ocorréncia de
pat6tipos diferentes nos diversos ambientes é aprin-
cipal causa da interacdo gendtipos x ambientes e
pode desenvolver cultivares resistentes especifica-
mente aos patétipos presentes em cada local.

Conclusdes

1. AsinteracBes de QTLs por locais sdo bastante
expressivas, mas € possivel identificar QTLsderea
¢80 ao oidio e @ mancha-angular com estabilidade
em diferenteslocais.

2. N&o ha concordancia entre os resultados de
mapeamento e interacdo apresentados pelos dois
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métodos (CIM eregressdo multipla), principalmente
parareacdo a manchaangular.

3. Osmarcadoresmaisestavelse promissores para
utilizag8o na selegdo assistida sdo OPR02-832,
OPDO08-759 e OPN10-851 paraoidio, e OPN02-436 e
OPNOQ7-1072 paraamancha-angular.
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