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A infeccdo da espiga de trigo pelo fungo causador da brusone
(Magnaporthe oryzae) é a forma mais danosa da doenga. Apds sua penetracéo
na raquis, o fungo coloniza o tecido e impede o transporte de nutrientes para a
parte superior ao ponto de infecgdo, resultando na descoloracdo (ou
branqueamento) da espiga, sintoma caracteristico da doencga. O bloqueio da
passagem de nutrientes causado pelo fungo prejudica o enchimento dos graos,
comprometendo a qualidade e o rendimento de grdos. O ponto de infecgdo na
raquis (PIR) é caracterizado por lesao de coloragao negra brilhante, de diferentes
formas e tamanhos. Em inoculagbes conduzidas em ambiente controlado,
observou-se grande variagao para numero de PIR, padrao também observado
em campo. Ainda nao ha estudos que relacionem numero de pontos de infeccao
com a produgéao de graos.

O melhor método para o controle da doenca € a utilizacdo de cultivares
resistentes, porém poucos gendétipos sao considerados resistentes a brusone. O
mapeamento de QTLs (quantitative trait loci) associados a resisténcia de plantas
a fungos esta bem estabelecido, sendo que, para a brusone do arroz, mais de
350 QTLs de resisténcia foram mapeados e alguns deles sao utilizados em
programas de melhoramento através de selecdo assistida por marcadores.
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Estudos envolvendo mapeamento de QTLs de resisténcia de trigo a M. oryzae
estdo sendo desenvolvidos (Ferreira et al., 2017).

O objetivo deste trabalho foi identificar QTLs de resisténcia de trigo a M.
oryzae. Foi considerada a variavel de severidade de branqueamento, além das
variaveis de numero de PIR e produgao de graos, assim como a verificagao das
associagdes entre essas variaveis. Também foram usadas metodologias
diferentes tanto na constru¢cdo do mapa genético, com a inclusdo de um
marcador especifico para a translocacdo 2NS/2AS, quanto na deteccao dos
QTLs.

A populagao de linhagens duplo-haploides de trigo utilizada neste estudo
foi desenvolvida na Embrapa Trigo a partir do cruzamento entre a cultivar BRS
209 (suscetivel) e o trigo sintético CBFusarium ENTO014 (resistente), que séo
contrastantes quanto a velocidade de branqueamento da espiga. Da populacéo
original (133 linhagens, obtidas através da cultura de microsporos), foram
analisadas 72 linhagens no ano de 2013. Na fase de espigamento, espigas dos
parentais da populacao e das linhagens foram aspergidas com solugao de agua
deionizada e Tween 80 (controle) ou com suspensdo de esporos (2x10°
conidios/mL) de M. oryzae, isolado Py 6025 (inoculada). Foram realizadas quatro
repeticoes para cada gendtipo, sendo cada espiga considerada uma repetigao.
Entre 8 e 14 dias apdés a inoculacdo, foi avaliada a severidade de
branqueamento, expressa pela porcentagem de espiguetas brancas (SEV). Ao
fim do experimento, as espigas foram colhidas e trilhadas individualmente, sendo
avaliados o numero de graos por espiga (NGE) e o peso médio do grao (PMG)
das espigas controles e das inoculadas, calculando-se a proporgéo da produgao
da espiga inoculada em relagdo a da controle. Também foi contabilizado o
numero de pontos de infeccdo em cada lado da raquis e calculada a média.
Procedeu-se a correlagao entre os dados de SEV, de producao de graos e de
numero de PIR. Os gendtipos parentais e 107 linhagens duplo-haploides foram
genotipados com o chip de 35 mil SNPs, da plataforma Affymetrix (USA), além
do marcador para a translocacdo 2NS/2AS. O mapa de ligacao foi construido
utilizando-se o programa MSTMap e os QTLs foram detectados através do
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meétodo de mapeamento de intervalo composto, utilizando-se o programa
GenStat.

Até 14 dias ap0s a inoculagao, 20 linhagens apresentaram SEV inferior a
20% (Figura 1a). A proporcédo de NGE inoculada variou de 0,10 a 1,23 em
relagao ao controle, sendo que oito linhagens produziram maior numero de graos
na condicao inoculada (Figura 1b). A propor¢ao do PMG por espiga inoculada
variou de 0,01 a 1,21 em relagao ao controle, sendo cinco linhagens com maior
peso do grao na condigdo inoculada (Figura 1c). Quanto ao numero de PIR, as
linhagens apresentaram entre 4 e 53 pontos (Figura 1d). Nenhuma das linhagens
apresentou numero de PIR menor do que BRS 209 e 77% das linhagens
apresentaram maior numero de PIR do que CBFusarium ENT014. Com relagao
a SEV, foram observadas correlagdes negativas moderadas com NGE (r=-0,66),
PMG (r=-0,67) e PIR (-0,65). Entre NGE e PMG, observou-se correlagao positiva
moderada de r= 0,58. Correlagbes positivas fracas foram observadas entre o
numero de PIR com NGE (r= 0,36) e com PMG (r= 0,26). Os resultados obtidos
para NGE, PMG e PIR foram semelhantes aos observados por Ferreira et al.
(2017).

Usando-se o programa MSTmap, foi possivel alocar 844 marcas
polimodrficas nos 21 cromossomos, identificando-se seis QTLs com LOD>3
(Tabela 1). Quatro QTLs, um para cada uma das variaveis avaliadas, foram
alocados no cromossomo 2AS, explicando, em média, 55% da variagdo. Os
outros dois QTLs correspondem a variavel PIR e foram mapeados nos
cromossomos 5BL e 7B, explicando 13,6% e 12,6% da variagao fenotipica,
respectivamente. O QTL relacionado com SEV explica 90% da variacao
fenotipica. Nenhum dos QTLs mapeados no cromossomo 2AS se sobrepbem,
indicando a presenca de diferentes genes. Esses QTLs também nao colocalizam
com os marcadores VENTRIUP e LN2, amplamente usados para a identificacéo
da translocagao 2NS/2AS (Helguera et al., 2003). Estudos estdo em andamento
para desenvolver marcadores ligados as caracteristicas avaliadas, para uso em
selecao de gendtipos em programas de melhoramento genético.

Até onde se sabe, ndo existem trabalhos de identificacado de QTLs de

resisténcia de trigo a M. oryzae relados na literatura. Os resultados para este
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cruzamento indicam que, quanto mais lenta a velocidade de branqueamento das
espigas dos gendtipos, maiores sao o NGE, o PMG e o numero de PIR. Também
se observa baixa associacédo entre numero de PIR e a produgao de gréaos. Os
QTLs mapeados reforcam a importancia do brago curto do cromossomo 2A para
a resisténcia a brusone. No entanto, nenhum dos QTLs encontrados colocalizam
com o marcador mais utilizado para identificar a translocacdo 2NS/2AS.
Trabalhos futuros indicardo marcadores moleculares especificos para os QTLs
encontrados nesse trabalho.

TABELA 1. QTLs mapeados em populagao de trigo oriunda do cruzamento entre
a cultivar BRS 209 (suscetivel a brusone) e o trigo sintético CBFusarium ENT014

(resistente a brusone). Embrapa Trigo, Passo Fundo, 2018.

Variavel'  Cromossomo Posigéo -log10(P) % Explicagdo  Efeito aditivo
(cM)? da variagédo
SEV 2AS 0 22,81 90,95 -0,38
NGE 2AS 18,32 7,01 39,56 0,16
PMG 2AS 10,13 8,69 43,14 0,22
PIR 2AS 5,46 9,93 47,66 14,42
PIR 5BL 81,79 4,56 13,56 7,69
PIR 7B 27,84 3,70 12,60 7,41

" SEV: severidade de branqueamento da espiga, NGE: nimero de gréos da espiga, PMG: peso médio do gréo, PIR:

T osicio 6a marea no cromossomo, em cenimorgans. 1o P Trge
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