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INTRODUCAO

A cultura do feijao (Phaseolus vulgaris L.) € de extrema importancia para o Brasil e,
também, em termos mundiais, sendo necessdrio o desenvolvimento de pesquisas que
possibilitem a melhoria da produgdo e da qualidade dos graos e o aumento da produtividade
das lavouras. No aspecto produtivo, os problemas fitossanitarios sao os principais limitadores.
A espécie € atacada tanto por doencgas fungicas quanto por virus e bactérias. Cultivares
resistentes t€m sido produzidos com sucesso, por muitos anos, através de melhoramento
classico. No entanto, o desenvolvimento de marcadores moleculares e a construcao de mapas
genéticos tém possibilitado o emprego de estratégias de melhoramento mais sofisticadas,
como o uso da selecdo assistida.

Os mapas genético-moleculares permitem a localizacio de regides controlando
caracteres tanto de heranca simples quanto complexa (Quantitative Trait Loci), permitindo, a
partir do mapeamento de QTL, se estudar a arquitetura genética de caracteres de interesse. Do
ponto de vista do melhoramento, € interessante que os mapas possam ser completamente
saturados indicando a localizacdo de genes e QTL, sejam eles para resisténcia a pragas e
doencas, performance agrondmica, adaptabilidade, sindrome da domesticacdo, qualidade, ou
qualquer outro cardter importante. Estas informacdes podem ser usadas em programas de
melhoramento tanto para a obtencdo de novas cultivares pela selecdo assistida por
marcadores, quanto para auxiliar os melhoristas a entender os efeitos € o modo de ag¢do dos
locos que controlam caracteres de interesse.

Este trabalho teve como objetivos a constru¢ao de um mapa genético enriquecido com
marcadores RGA (Resistance Gene Analogs) em feijao (2n = 22) e o seu uso no mapeamento
de QTL de resisténcia ao oidio (Erysiphe polygoni) e a mancha angular (Phaeoisariopsis
griseola).

MATERIAL E METODOS

O mapa de ligagdo baseado em marcadores SSR (Simple Sequence Repeat) AFLP
(Amplified Fragment Length Polymorphism) e RGA foi construido usando uma populacido de
RILs derivada do cruzamento entre “Carioca” e Flor de Mayo”. A populacdo de mapeamento
consistiu de 94 familias Fs.;. (MELO et al., 2002).

O isolamento de DNA e o desenvolvimento de marcadores SSR foram realizados
conforme descrito em HANATI et al. (2007). Os marcadores RGA foram gerados conforme
SANTINI et al. (2007) e os marcadores AFLP seguiram o protocolo de VoS et al. (1995)
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otimizado em nosso laboratério. O programa Mapmaker/Exp versao 3.0 (LANDER et al., 1987)
foi usado para as andlises de agrupamento e a ordenacdo dos locos no mapa. Os grupos de
ligacdo foram identificados pela andlise de marcadores comuns ao mapa referéncia de feijao
(FREYRE et al. 1998).

Para as andlises de mapeamento de QTL, foram utilizados os dados fenotipicos de
reacdo a mancha-angular e ao oidio obtidos por MELO e colaboradores (2002). As familias
dessa populacao foram avaliadas em duas épocas diferentes de plantio (época das secas e do
inverno) em duas localidades do estado de Minas Gerais (Lavras e Patos de Minas). No
presente trabalho, foram consideradas apenas as médias de ambientes. A co-segregacdo dos
marcadores com as médias das caracteristicas foi detectada pelo mapeamento por intervalo
composto através do software QTL Cartographer para Windows (versao 2.5). O limiar para se
aceitar um QTL foi obtido através de 1000 permutacdes com 5% de significancia. O pico de
LOD score foi usado para estimar a posi¢ao mais provavel do QTL no mapa de ligagao.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Dados de segregacdo de 295 locos (9 locos SSR-gendmicos, 18 SSR-EST, 225 AFLPs
e 43 RGA) foram analisados para a construcdo do mapa da populagdo “Carioca” x “Flor de
Mayo” (CFM). O mapa de ligacdo apresentou 12 GL, pois o grupo correspondente ao B8 da
populacdo Bat x Jalo (populacdo nicleo de mapeamento de P. vulgaris) permaneceu dividido
(Figura 1), formando os grupos CFM1 e CFM12. No total, 133 marcadores foram ordenados
no framework com LOD>2, gerando um mapa com 923,6 cM de comprimento, com uma
distdncia média de 6,9 cM entre marcas e uma cobertura de aproximadamente 77% do
genoma da espécie, cujo tamanho € estimado em 1200 cM. Com relacdo aos marcadores
RGA, dos 43 locos analisados, 40 estao distribuidos em 9 GL. Interessantemente, os GL
CFMI1 e CFM4 foram os que apresentaram maior nimero de marcadores RGA mapeados
neste estudo, assim como, seus correspondentes B8 e B2 na populagdo Bat x Jalo (SANTINI et
al., 2007).

Trés QTL para resisténcia ao oidio foram detectados. Os dois primeiros QTL estdo no
grupo de ligacio CFM4, um localizado entre as marcas DKCR_216 (a 6 cM) e C05_210 (a 10
cM), e o outro estd posicionado sobre a marca PvM21 (0 cM). O terceiro QTL estd no grupo
CFMS, posicionado entre as marcas C23_195 (7 cM) e C24_325 (4 cM). Os dois primeiros
QTL possuem efeito negativo, contribuindo para a diminui¢cdo do dano causado pelo patégeno
e o terceiro contribuindo para o aumento do dano. J4, para a reagdo a manha angular foram
detectados dois QTL, um no grupo de ligacio CFM3 entre os marcadores PvM49 (a 17 cM) e
C05_130 (a 0,2 cM) e um no grupo CFM4 na mesma posi¢ao do marcador PvM21 (0 cM). Os
dois QTL mapeados para reacao a mancha angular mostraram efeito aditivo negativo, atuando
no sentido de diminuir a severidade da doenca. Os resultados para os cinco QTL mapeados
neste trabalho estdo sumarizados na tabela 1 e sua representacdo grafica na figura 2.

No grupo de ligagdo CFM4, estdo trés marcadores RGA proximos aos QTL de
resisténcia. O marcador DKCR_216 a 6 cM de um dos QTL de resisténcia ao oidio e os
marcadores DKEF_138 e DKEF_140 foram alocados como acessOrios em regido
compreendida por QTL de resisténcia ao oidio e a mancha angular. Também no grupo de
ligacio CFMS, foram co-localizados os marcadores RGA, DRPF_225 (alocado como
acessorio) e DRPF_230 (no framework) com um QTL de resisténcia ao oidio. Estes resultados
sdo corroborados pela presenca de um gene de resisténcia a mancha angular no grupo B8
(MIKLAS et al. 2006), que para a populagdo CFM ¢ correspondente ao grupo CFM1 (no qual
foram alocados 9 marcadores RGA).
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Figura 1. Mapa de ligagdo da populagdo CFM e sua correspondéncia ao mapa da populacdo BJ. Os
locos realgados em azul sdo microssatélites e os locos em vermelho sao RGA (os marcadores acessorios estdo

entre parénteses e em itdlico).

Tabela 1 - Marcadores associados a reacdo ao oidio e a mancha angular na populagdo de feijao derivada do
cruzamento entre “Carioca” e “Flor de Mayo”, usando o software QTL Cartographer.

Marcador mais Posi¢do do Grupo de LOD R (%)

proximo QTL (cM)' ligacdo “

Oidio
DKCR_216 6,0 CFM4 3,06 22,15 -0,57
PvM21 0,0 CFM4 6,24 29,80 -0,67
C24_325 4,0 CFMS8 2,92 18,38 0,52
Mancha angular
PvM49 0,2 CFM3 3,15 16,71 -0,24
PvM21 0,0 CFM4 4,50 22,54 -0,28

I~ oA . . . L.
Distancia do pico do QTL ao marcador mais préximo

Para a selecao assistida por marcadores € interessante que os QTL sejam estdveis nos
diferentes ambientes. Neste trabalho, foram usadas médias gerais dos ambientes onde as
doencas foram avaliadas; assim somente os QTL de efeitos gerais foram detectados e
potenciais marcadores podem ser selecionados para o uso em selecao assistida, especialmente
aqueles posicionados préximos aos picos dos QTL, como os apresentados na tabela 1. Aqui,
usando um mapa de ligagao razoavelmente saturado, trés QTL para oidio e dois para mancha
angular foram identificados. Estes resultados evidenciam a utilidade do mapa genético
desenvolvido neste trabalho.

Documentos, IAC, Campinas, 85, 2008 877



CcP CFMz CFME CFW CFM5 CFM6

74 0,0 -~ RKCF_178 — 1111 0,0~ C0B_249 i —
o o 34— DKCF_378 0o e 48-] |cor 205 c11 285 00 C06_500 0p G5
128 P70 113 |-cos_2e0c 67 - CH_17D 126+ | | /CO1 224
-
154 -1 G4 _250 ;H || g:g—::‘»‘ 187 C01_480 4~/ \owiR 222)
P4 O 223 NG Ta 222 [T DKEFA0 55 [ co9 430 210 ——— C15._500 21\ 1ACO8 I3 (INCE BRS04 L Ry
- - 784 nKFR 30 w1 lCu RSz BATECER
3331 oKER 30 TNekG g 28 /11 C15 1000
37p-] |- G 381G P iy 36,6 —-—DKCR_216 2607 | | NC12_430 (DKew 355 A3
398 CH_1RIC a1l -cwsc DS = = 368 —C04 7325 271 C06_192
456 —|-- C10 220 424~ Con_295C o - 2:; %_gg
497 ~1H-DKCR_33 {DEAS_2968 s 1 i 464 HF7 ~| |- C08 .
i T <RIy = s
= e wronm @t L S
677 -~ DGAS_185 685 —— C26_160C 4 g'g ;:! > 63,3 —C20_133C C17_215C
. N [N 2
75,7 —— PYI9 123— £
74— CI9 355 84,5 —— CO6_360 . M2 e 7791 C20_480 ™2 1 C19 242
N P 970 08 210C )
b B LIERRLRN o Peltts o 372 869 PN (AXCF 405y S98 — DKEF 380
8 - w03 306 DICE._ 389 880 —'=— APRS 15
a9 mu:i_m
1060 —- G2 080
1093 | co2 g0 T %5 DRPE_ 40
FI53 (ARCE 138 Rl e A i e / C12_115 (DAER_2068 1057 ——CO1_210C
1831 apws. 378 191 ———FI7
1264 C27 100 (NCF_673) 1240 o 240
1298~ DKCF 733
1331 T~ Y 1362 -CH A5 1348 —— C1_180C CHIr
1370 c21.280 1368 o1z 85 00 oy~ PrbS2
22-TTIACI8
CFaH2 CRH1 crun o Crm
00~~~ €39 4260 00~ CO4_226 00— €23 195
; ; T :: Fr) :,: P e B o 2 zes g 229 o
n-m u cnzs 15| | ADKER 2720RER 273 102 £26_160 (0APY_ 205 :;:52 g';”ﬁ’:'
I:II! :“h cos_28 3,5 “H- gﬁ_;:g e c21135C 68 JEF 380
) a,;s c10 3% ' o2 2?’: 16 14 181 MACF 308 194~ |- €10.%5
CO9I% 439 c‘!a 35 T 55,5;*::::1;30
368 —— e s2se 3,8~ Pbie 5111~ C16.180
»ns €26 240C 664 17195
701 R

Figura 2. Mapa de ligacdo da populagdo CFM. Os locos realgados em azul sdo microssatélites, os locos em
vermelho sdo RGA (os marcadores acessérios estdo entre parénteses e em itdlico) e os demais sdo marcadores
AFLP. Ao lado do mapa sdao mostrados os QTL detectados em suas posi¢cdes mais provaveis (em verde: oidio e
em preto: mancha angular).
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