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Resumo

O grupo de melhoramento do feijoeiro da Universidade Federal de Vigosa desenvolveu uma populagio
composta por 500 linhagens endogamicas recombinantes a partir de cruzamentos entre as variedades Ruda
(Mesoamericana) e AND 277 (Andina). Estes genitores apresentam consideravel contraste fenotipico para
varias caracteristicas agrondmicas e morfologicas. No presente trabalho, a variabilidade genética entre
eles foi confirmada com base em testes de reagdo a patdogenos e também por marcadores moleculares.
Estas RILs apresentam-se como uma interessante populagao a ser utilizada para o desenvolvimento de um
mapa genético consenso suficientemente robusto e saturado para o feijoeiro comum. Isso porque a maioria
das populacdes atualmente disponiveis para esse fim possui tamanho reduzido, o que afeta drasticamente
a acuracia das estimativas das frequéncias de recombinacdo e, consequentemente, a precisdo dos mapas
genéticos desenvolvidos. Sementes desta populacdo estdo disponiveis para intercambio com outros grupos
de pesquisa que possuam interesse em utiliza-la, podendo ser solicitadas junto a Embrapa Arroz e Feijao.

Introducao

A populagido mais amplamente utilizada em todo o mundo para mapeamento genético em feijoeiro comum
(Phaseolus vulgaris L.) é a populacdo de RILs (Recombinant Inbred Lines, ou linhagens endogamicas
recombinantes) obtida a partir de cruzamentos entre as variedades BAT 93 x Jalo EEP 558. Esta populagéo,
detalhadamente descrita por Nodari et al. (1993) e Freyre et al. (1998), é atualmente composta por 75
linhagens. BAT 93 e Jalo EEP 558 pertencem, respectivamente, aos pools génicos Mesoamericano e Andino
do feijoeiro, sendo contrastantes para muitas caracteristicas de interesse agronémico, como resisténcia a
doengas e pragas, qualidade nutricional dos graos, além de outras. Estes genitores também contrastam para
varias caracteristicas morfologicas.

Outra importante populacdo de mapeamento que tem sido mundialmente utilizada sdo as RILs desenvolvidas
pelo CIAT (Centro Internacional de Agricultura Tropical, Cali, Colémbia) a partir de cruzamentos entre as
variedades DOR 346 (Mesoamericana) e G 19833 (Andina). Esta populagdo é atualmente composta por 87
linhagens (Blair et al. 2003, Galeano et al. 2009). Varias outras popula¢des de mapeamento também tém
sido desenvolvidas e utilizadas por diferentes grupos pesquisa que trabalham com feijdo. Contudo, uma
séria limitacdo comumente observada na maioria delas € o seu tamanho reduzido, o que afeta drasticamente
a acuracia das estimativas das frequéncias de recombinacdo e, consequentemente, a precisdo dos mapas
genéticos desenvolvidos.

Segundo Silva et al. (2007), de forma ideal, o tamanho minimo populacional para a obtengdo de mapas
genéticos com boa confiabilidade usando populagdes de RILs deveria ser de 200, 300 e 500 individuos,
considerando, respectivamente, os seguintes niveis de saturagdo gendmica: alto — distdncia média de 5,0 cM
entre marcadores; médio — distancia de 10,0 cM; e baixo — distancia de 20,0 cM. Desta forma, nota-se que
ha demanda por uma populagido de mapeamento consenso com tamanho adequado para a espécie P. vulgaris.

Visando solucionar este problema, o grupo de melhoramento do feijoeiro da Universidade Federal de
Vigosa (UFV, Vicosa, MG) desenvolveu uma populagdo de RILs a partir de cruzamentos entre as variedades
Ruda (Mesoamericana) e AND 277 (Andina) (Sanglard et al. 2013). Assim, o principal objetivo deste
trabalho foi avaliar os genitores Ruda e AND 277 quanto a reacdo a alguns dos principais patotipos dos
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fungos Pseudocercospora griseola, Colletotrichum lindemuthianum ¢ Uromyces appendiculatus, agentes
causais da mancha-angular, antracnose e ferrugem do feijoeiro, respectivamente. Além disso, estimar a
diversidade genética entre estes genitores com base em marcadores microssatélites e SNPs (Single Nucleotide
Polymorphisms, ou polimorfismos ao nivel de um unico nucleotideo).

Material e Métodos

Ruda ¢ uma linhagem com graos do tipo carioca desenvolvida pelo CIAT e langada como cultivar no
Brasil em 1995 pela Embrapa Arroz e Feijao. Obtida a partir de cruzamentos entre as linhagens Carioca e Rio
Tibagi, Ruda ¢ altamente produtiva, porém é suscetivel a maioria das doengas de importancia economica para
o feijoeiro que ocorrem no Brasil. AND 277 possui graos do tipo manteigdo, sendo também desenvolvida
pelo CIAT a partir de cruzamentos multiplos [(Cargabello x (Pompadour Checa x Linea 17) x (Linea 17 x
Red Cloud))]. Este genitor possui os genes Phg-1 e Co-1?, os quais conferem, respectivamente, resisténcia
a mancha-angular e a antracnose. Estes genitores apresentam consideravel contraste fenotipico para varias
caracteristicas agronomicas e morfologicas.

As variedades Ruda e AND 277 foram avaliadas, em condi¢des controladas, quanto a reagdo aos patotipos
7-15,15-7,23-23,31-7,47-39, 63-6, 63-7, 63-23, 63-31, 63-47 ¢ 63-63 do fungo P, griseola, 7,8, 9, 55, 64, 65,
71,72,73,77,81,87,89,453,1609 ¢ 2047 de C. lindemuthianum, e 21-3,29-3 ¢ 53-19 de U. appendiculatus.
Em todos os casos, os patotipos foram selecionados com base nos critérios viruléncia e prevaléncia. Plantio
e condugdo das plantas em casa de vegetagao, preparo de inoculo, inoculagdes e avaliagdes de sintomas das
doengas foram realizados conforme descrito por Ragagnin et al. (2009). A variabilidade genética entre Ruda
e AND 277 foi estimada com base em um conjunto de 126 marcadores microssatélites desenvolvidos pela
Embrapa Arroz e Feijao, seguindo a metodologia descrita por Grisi et al. (2007), e com um grupo de 677
marcadores SNPs desenvolvidos por Souza et al. (2012), conforme metodologia descrita por estes autores.

Resultados e Discussao

As reacOes apresentadas por Ruda e AND 277 aos patotipos de P. griseola, C. lindemuthianum e U.
appendiculatus sao apresentadas na Tabela 1. AND 277 confirmou-se como uma variedade resistente a
mancha-angular, sendo resistente a todos os patotipos testados. Este genitor também mostrou ser uma
importante fonte de resisténcia a antracnose ¢ a ferrugem, sendo suscetivel apenas aos patotipos 7, 55 e
87 de C. lindemuthianum, ¢ 29-3 de U. appendiculatus. Ja a variedade Ruda foi suscetivel a maioria dos
patdtipos com os quais foi testada, sendo resistente apenas ao patotipo 71 de C. lindemuthianum. As analises
moleculares também evidenciaram a existéncia de ampla variabilidade genética entre Ruda e AND 277. A
distancia genética entre estes genitores, estimada com base no conjunto de 126 marcadores microssatélites,
foi de 78,6%, e de 71,3% com base nas analises usando os 677 marcadores SNPs. As reacdes diferenciais
apresentadas frente aos diferentes patdgenos avaliados corroboram o contraste fenotipico que estes genitores
apresentam para varias caracteristicas agronomicas e morfologicas. Além disso, demonstram a possibilidade
de mapeamento genético dos genes de resisténcia as trés doengas estudadas presentes em AND 277.

Em virtude da recente disponibilizacdo dos dados de sequenciamento do genoma do feijao, um grande
numero de marcadores moleculares, sobretudo marcadores microssatélites e SNPs, estd sendo desenvolvido
e disponibilizado para a comunidade cientifica (Barros & Souza, 2012). Neste sentido, o mapeamento fino de
genes e QTLs candidatos se tornara um processo cada vez mais rapido, viavel e altamente demandado, tornando
premente a necessidade de se desenvolver e disponibilizar um mapa genético adequado para o feijoeiro comum.

Sementes das RILs Ruda x AND 277 estao disponiveis para intercambio com outros grupos de pesquisa que
possuam interesse em utiliza-las, podendo ser solicitadas junto a Embrapa Arroz e Feijdo. Espera-se que o uso
cooperativo destas RILs como uma populagdo de mapeamento consenso possa fomentar o desenvolvimento
de um mapa genético robusto e suficientemente saturado para a espécie P. vulgaris.
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Tabela 1. Reagao das variedades de feijoeiro comum Ruda e AND 277 a patotipos dos fungos Pseudocercospora
griseola, Colletotrichum lindemuthianum ¢ Uromyces appendiculatus, agentes causais da mancha-angular,
antracnose ¢ ferrugem, respectivamente

Reacao®
Ruda AND 277

Doenga Patégeno Patotipo

7-15°

15-7°

23-23b

31-7°

47-39°
Mancha-angular  Pseudocercospora griseola 63-6°

63-7°

63-23°

63-31°

63-47°

63-63°

7C

80

90

55¢

64°

65

71¢

72¢

73

77

81

87¢

89

453¢

1609

2047¢

21-3
Ferrugem Uromyces appendiculatus 29-3

53-19
“Resistente (R) e suscetivel (S). "Resultados obtidos por Balbi et al. (2009). Resultados obtidos por Arruda (2009).

Antracnose Colletotrichum lindemuthianum
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