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INTRODUGAO

Na germinacdo da cevada, a ruptura das
paredes celulares do endosperma amilaceo, ou seja,
a degradacédo dos B-glucanos é feita pelas enzimas
(1-3, 1-4)-B-glucanases (EC.3.2.1.73). A atividade
dessas enzimas reflete diretamente na modificagao
enzimatica do endosperma e na concentragdo
residual dos P-glucanos, sendo estes fatores
diretamente relacionados com a qualidade do malte.

O mapeamento de QTLs em “backgrounds”
genéticos nacionais podem revelar diferentes locos
que afetam estas caracteristicas, gerando
oportunidades adicionais para a selegao assistida por
nacionais de

marcadores em programas

melhoramento.

OBJETIVOS

O presente trabalho teve como objetivos:

- mapear regides cromossémicas associadas a
atividade das (1-3, 1-4)-B-glucanases no malte seco e
verde, utilizando-se populagdes duplo-hapléides de
cevada, produzidas a partir do cruzamento de

variedades brasileiras de cevada;

- obter marcadores SSR associados a estas regides,
visando a utilizacdo dos mesmos em programas de

melhoramento.

MATERIAL

Foram analisadas 153 linhas duplo-hapléides
de cevada (DH) segregantes quanto a atividade das
glucanases no malte seco e verde e foram obtidas a
partir da cultura de anteras de plantas F, do
cruzamento entre Embrapa 127 (alta atividade
enzimdtica) e CEV 96025 (baixa atividade
enzimatica) para o malte seco e entre MN 698 (alta
atividade enzimatica) e CEV 97047 (baixa atividade
enzimatica) para o malte verde.

As linhas DHs e os parentais foram semeados
e colhidos em 2002, em trés locais distintos Passo
Fundo (RS), Victor Graeff (RS) e Guarapuava (PR)

com repeticdo nos dois primeiros locais.

METODOS

Atividade enzimatica

Aproximadamente 25g de sementes de cada
linha DH foram micromalteadas e a atividade
enzimatica medida utilizando-se o kit “Azo Barley
Glucan” (Megazyme Ltd., Irlanda) por

espectrofotometria.

Genotipagem
Para a selegdo dos marcadores microssatélites
(SSR) polimérficos entre os pais foram analisados 51
pares de “primers” de microssatélites (SSR). Destes,
17 pares de “primers” mostraram polimorfismo entre
os pais no malte seco e 16 pares no malte verde, Os

mesmos foram analisados na populacéo segregante.

Apés a confecgdo das PCRs, os padrées
microssatélites foram verificados em gel de

poliacrilamida 6%, corados com nitrato de prata.

Andlises Estatisticas

Para a detecgao das regides cromossémicas
associadas a atividade destas enzimas foram
inicialmente realizadas a andlise da variancia do
carater e posteriormente a andlise de regresséo

linear simples.

RESULTADOS

Na populagdo analisada no malte verde a
analise de variancia mostrou efeitos significativos
somente para repeticdo o que inviabilizou analises
futuras para a verificacdo do efeito de outros

fatores para a atividade destas enzimas.

Para a populagdo do malte seco a andlise de
variancia mostrou efeitos significativos para local,
genodtipo (DH) e interagao genétipo X ambiente. Na
andlise de regressdo linear simples foram
detectados cinco marcadores SSR associados a
regides cromossomicas envolvidas com a atividade
destas enzimas no malte seco, sendo que o
marcador mais significativo estatisticamente esta

Nno cromossomo 2.
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Tabela !: Regides cromossdmicas associadas a alta atividade das (1-3, 1-
4)-B-glucanases no malte seco. Sdo mostrados dados sobre cromossomo
(Cr), marcador molecular, local, valor de P, coeficiente de determinagdo
(R?), efeitos aditivos (a) e o pai contribuinte (PC) para a alta atividade
enzimatica no malte seco.

Cr Marcador Local Valor P R” a PC
4 HVM40 GUA 0,0388* 0,18 23,27 P2
FE 0,6336 0.00
VG 0,7177 0.00

2 HVMs54 GUA 0,8102 0,00
PF 0,3494 0,00
VG 0,0361* 0,04 14,76 | 2
2 HVM36 GUA 03515 0.00
PF 0,2720 0.00
VG 0,0083* 0,08 18,58 Py
4 HVM77 GUA 0,0310% 0,16 23,14 0
PF 0,7517 0,00
VG 0,2409 0,01
1 Bmac 0032 GUA 0,8846 0.00
PF 0,0383* 0,05 67,70 P2
VG 0,4500 0.00

CONCLUSAO

Como a associagdo do marcador HVM-36 no
cromossomo 2 foi significativa em somente um dos
locais estudados, sugerindo que este marcador
apresente baixo potencial para a selegao assistida
em programas de melhoramento genético, novas
andlises estdo sendo realizadas com um maior
nimero de linhas DHs e diferentes tipos de
marcadores moleculares, para obtengdo de
marcadores Uteis para uso no melhoramento

genético do germoplasma nacional de cevada.
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