A Amazonia
na Era Genomica
e Pos-Genomica

4° ENCONTRO DE GENETICA DO AMAZONAS
1° ENCONTRO DE GENETICA DA REGIAO NORTE

LIVRO DE RESUMOS

1
-2010. 00288 o s

Livro de resumos. 2003, Manaus - AM
2003 PC-PP-2010.00288

L R R R

CPAR-24360-1



MAPAS DE LIGAQI\O AFLPE IDENTIFICAQ.&C} DE GENES DE RESISTENCIA
A Xanthomonas campestirs pv. Passiflorae EM MARACUJA-AMARELO
Lopes, R ; Lopes, MTG,; Camargo, LEA,; Vieira, MLC,

1 Embrapa Amazénia Ocidental; 2 Faculdade de Ciéncia Agrarias — UFAM; 3 Departamento
Entomologia, Fitopatologia e Zoologia Agricola — ESALQ/USP; 4 Departamento de Genética
- ESALQ/USP

ricardo @ cpaa.embrapa.br

Palavras chave: mapeamento genético, resisténcia genética, marcadores moleculares

Uma populagédo F1 composta de 117 plantas derivada do cruzamento entre os
acessos de maracuja-amarelo (Passiflora edulis f. flavicarpa Deg., 2n=18) i.é,
IAPAR-06 (genitor masculino, suscetivel a X. campestris pv. passiflorae) e IAPAR-
123 (genitor feminino, resistente a bacteriose) foi usada para construgao de mapas
de ligagao de AFLP e identificacao de locos de resisténcia. A populagao de
mapeamento foi inoculada, e a area foliar média lesionada foi avaliada. A
combinagao das enzimas de restricao EcoRIl/Msel (E/M) e Pstl/Msel (P/M) foram
usadas em associagao com um nucleotideo seletivo no estadio de pré-
amplificacao, e trés nucleotideos na amplificagao seletiva para geragao das marcas
de AFLP. Locos que se ajustaram a segregagéo 1:1 foram analisados de acordo
com a estratégia “duplo pseudocruzamento-teste”. Aanalise de QRLs foi realizada
por regressao linear multipla e pelo método de mapeamento por intervalo
composto. O mapa de ligagao do acesso IAPAR-06 foi contruido usando 115
marcadores, dos quais 112 forma alocados em 9 grupos de ligagao (GL) cobrindo
790,2 cM. O comprimento dos grupos variou de 11,9 a 208,0 cM, e 35,7% dos
marcadores foram posicionados no mapa como acessorios. O mapa de ligagao
do acesso IAPAR-123 foi construido usando 140 marcadores, dos quais 138 foram
alocados em 9 grupos de ligagao cobrindo 473,2 cM. O comprimento dos grupos
variou de 8,4 a 124,7 cM, e 61,6% dos marcadores foram posicionados no mapa
como acessorios. Em ambos os mapas, a distribuicao dos marcadores AFLP nao
foi aleatdria, pois houve a formacao de “clusters”. A analise de regressao linear
multipla revelou que dois marcadores apresentaram associagoes com QRLs. As
marcas PM023558 (GL 2) e EM2378 (GL 9) explicaram 17,4% e 3,9% da variacao
fenotipica para area média de lesao, respectivamente. Ambos foram incluidos no
mapa do acesso IAPAR-123 como marcadores acessorios. O mapeamento por
intervalo composto identificou um QRL entre os marcadores do GL 2 (mapa do
IAPAR-123), EM161461 e EM01156 explicando 15,8% da variagao fenotipica, o
qual corresponde ao QRL identificado pelo marcador PM023558 pela analise de
regressao multipla.
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