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RESUMO

A qualidade de panificacdo é determinada pela forca de glaten, estabilidade e numero de queda
da massa. Para aumentar a eficiéncia na selecdo de genotipos com maior qualidade de
panificacdo, buscou-se associar a presenca de alelos responsaveis pela qualidade de panificacdo
da farinha, com os dados da fenotipagem da qualidade industrial de diferentes genotipos de
trigo. Sete loci microssatélites (SSR), associados a qualidade de panificagcdo, foram
amplificados em trinta e dois genotipos, duas cultivares comerciais e trinta linhagens de trigo.
Os dados da genotipagem e fenotipagem foram utilizados para realizar a analise de correlacdo
candnica. A partir da genotipagem com o marcador microssatélite, foram amplificados doze
fragmentos de DNA, com tamanho variando de 281 a 552 pb. As duas primeiras correlagdes
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candnicas explicaram 75,3% da variacao fenotipica total do conjunto de varidveis analisadas.
O marcador SSR PPO33 apresentou correlagdo com a coloragdo da farinha, enquanto que o
UMNZ25 relacionou-se com o indice de glaten. Os resultados deste trabalho evidenciam o
potencial de utilizacdo do marcador microssatélite para aumentar a assertividade e a agilidade
dos programas de melhoramento genético, na selecdo de linhagens melhoradas de trigo, visando
uma maior qualidade industrial da farinha.

Palavras-chave: Triticum aestivum L., selecdo, microssatélites, qualidade de panificacao,
correlagéo canodnica.

ABSTRACT

The baking quality is determined by the gluten strength, stability and drop number of the dough.
In order to increase the efficiency in the selection of genotypes with better bread-making
quality, we sought to associate the presence of alleles responsible for the bread-making quality
of the flour, with the phenotyping data of the industrial quality of different wheat genotypes.
Seven microsatellite loci (SSR), associated with breadmaking quality, were amplified in thirty-
two genotypes, two commercial cultivars and thirty wheat lines. Data from genotyping and
phenotyping were used to perform canonical correlation analysis. From genotyping with the
microsatellite marker, twelve DNA fragments were amplified, with sizes ranging from 281 to
552 bp. The first two canonical correlations explained 75.3% of the total phenotypic variation
of the set of variables analyzed. The SSR marker PPO33 was correlated with the color of the
flour, while UMNZ25 was correlated with the gluten index. The results of this work show the
potential of using the microsatellite marker to increase the assertiveness and agility of genetic
improvement programs, in the selection of improved wheat lines, aiming at a higher industrial
quality of the flour.

Keywords: Triticum aestivum L., selection, microsatellites, bakery quality, canonical
correlation.

1 INTRODUCAO

O cultivo do trigo iniciou a cerca de 10.000 anos na regido da Mesopotamia, estando
intrinsicamente relacionado com o desenvolvimento da civilizacdo humana. Além de possuir
elevado valor nutritivo, apresenta baixa quantidade de agua nos gréos, facilitando o transporte,
armazenamento e processamento. Estas caracteristicas, fizeram do trigo o alimento béasico de
cerca de 35% da populacdo mundial, tornando-0 um dos cereais mais cultivados do mundo
(PIANA; CARVALHO, 2008).

A produgdo mundial de trigo, na safra 2020/21, foi de aproximadamente 773,6 milhdes
de toneladas. No Brasil, a producéo estd concentrada principalmente no Rio Grande do Sul,
Parand, Minas Gerais e Sao Paulo, com 7,7 milhdes de toneladas. A producéo nacional ainda
nédo supre a necessidade do mercado interno, e associada a baixa qualidade de panificacdo do
trigo nacional, justificam a importacdo de trigo, proveniente principalmente da Argentina
(CONAB, 2020; USDA, 2020).
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Apesar de existirem diversas espécies de trigo, silvestres e cultivadas, apenas o trigo
comum (Triticum aestivum L.) e o trigo duro (Triticum turgidum var. durum) apresentam
importancia econdmica. O trigo comum é o mais cultivado mundialmente, em funcdo de
apresentar caracteristicas ideais de panificacio. E uma espécie alohexapldide (AABBDD),
originada a partir de processos naturais de hibridagédo, entre Triticum turgidum ssp. dicoccum
(AABB) e Aegilops tauschii (DD), seguidos de evento de duplicagdo cromossdmica espontanea
(FRANCKI; APPELS, 2002; PIANA; CARVALHO, 2008).

Os programas de melhoramento genético do trigo vém dando énfase na selecdo de
gendtipos mais tolerantes as pragas, as doencas, ao déficit hidrico e as caracteristicas
relacionadas a qualidade de panificagdo. A qualidade de panificacdo é determinada
principalmente pelo glaten, o qual é constituido por dois grupos de proteinas: gliadinas e
gluteninas, estas divididas em alto e baixo peso molecular. As gliadinas conferem a propriedade
de extensibilidade a massa, enquanto que as gluteninas de alto peso molecular, conferem
elasticidade, e as gluteninas de baixo peso molecular, a viscosidade (WIESER, 2007).

A classificagdo comercial do trigo em classes, é realizada com base nos valores de forca
de gluten, estabilidade e nimero de queda da massa. De maneira geral, estas analises séo muito
onerosas, em funcdo de exigirem méao de obra qualificada e equipamentos sofisticados. Além
disso, requerem uma grande quantidade de farinha, o que é limitante nas fases iniciais dos
programas de melhoramento, em funcdo da baixa quantidade de grdos disponiveis
(MITTELMANN et al., 2000; TONON, 2010). Neste sentido, analises utilizando marcadores
moleculares sdo de extrema importancia, visto que as mesmas sao facilmente reproduziveis e
de custo relativamente baixo. Os marcadores moleculares, como os microssatelites, visam a
identificacdo de polimorfismos no DNA, o0s quais podem estar associados a determinada
caracteristica fenotipica de interesse agronémico, possibilitando, a selecdo de gendtipos
superiores (BUSO et al., 2009).

O genoma dos eucariontes apresenta sequéncias curtas de mono, di, tri ou
tetranucleotideos repetidas em tandem, as quais sdo conhecidas como SSR (Simple Sequence
Repeats), ou também microssatélites. O nimero de vezes que estas sequéncias sdo repetidas
varia entre os genotipos, o que gera o polimorfismo molecular. Como a qualidade de
panificacdo do trigo é determinada pela propor¢do entre gliadinas e gluteninas, varios
marcadores moleculares ja foram desenvolvidos para identificar polimorfismos nos genes
responsaveis por codificar estas proteinas (BUSO et al., 2009).

Segundo Goel et al. (2018), a qualidade de panificacdo do trigo é governada por uma

complexa rede de genes, conhecida como heranga poligénica, dificultando a selecdo artificial e
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reduzindo a eficiéncia dos programas de melhoramento genético. Com a disponibilidade de
informacdes a respeito dos genes que governam a qualidade de panificacdo do trigo, é possivel
relacionar a presenca dos mesmos com as caracteristicas de panificacdo de um determinado
gendtipo. Esta relacdo pode ser avaliada a partir de uma andlise de correlagédo candnica, visando
neste caso, a identificacdo e a quantificacdo da associacdo entre as varidveis genotipicas e
fenotipicas. Desta forma, algumas das analises quimicas e reologicas poderiam ser dispensadas
pelos programas de melhoramento genético do trigo, no processo de selecdo de
linhagens/gendtipos.

O objetivo do presente trabalho foi verificar a correlacdo entre fragmentos de DNA
amplificados com o marcador microssatélite, relacionados a qualidade de panificacdo e as
andlises de qualidade tecnoldgica da farinha, proveniente de linhagens de trigo pertencentes ao

programa de melhoramento genético da Universidade Estadual de Ponta Grossa.

2 MATERIAL E METODOS
2.1 MATERIAL VEGETALE EXTRAQAO DE DNA

Foram utilizadas trinta linhagens de trigo, pertencentes ao programa de melhoramento
genético da Universidade Estadual de Ponta Grossa, e duas cultivares comerciais (Safira® e
Quartzo®). A extracdo do DNA foi realizada a partir de plantulas germinadas em papel
Germitest®, em cadmara de crescimento a 25°C, por um periodo de oito dias.

O DNA foi extraido a partir do tecido da parte aérea das plantulas, o qual primeiramente
foi fragmentado em nitrogénio liquido. Em sequéncia, foi seguido o protocolo de extracéo
proposto por Hoisington e Khairallah (1994). Ap6s a extracdo do DNA, foi realizada a
quantificacdo em espectrofotdmetro Eppendorf BioPhotometer D30, obtendo também os
valores de absorbancia das relagbes Aczeo/A0 (DNA/proteinas) e  Azeo/Azz0
(DNA/polissacarideos). Os valores da quantificacdo e das relacfes estdo apresentados na Tabela
1.

Tabela 1- Concentracdo de DNA, relacdo Azso/Azso (DNA/proteinas) e relacdo Azso/Azzo (DNA/polissacarideos)
do DNA extraido dos genétipos de trigo.

Gendtipos Concentragdo de DNA Azso/ Azeo Aoeol A2zo
(ng pL™)
L44 241,2 1,88 0,94
L45 293,0 1,84 1,98
L46 124,4 1,73 1,85
L47 122,4 1,76 1,74
L48 212,8 1,72 1,72
L50 2555 1,82 1,82
L51 130,5 1,71 1,13
L52 175,3 1,68 1,63
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L54 191,4 1,77 1,58
L57 2927 1,88 0,67
LS8 222,8 1,80 1,99
L61 406,6 1,85 1,93
L62 267,2 1,83 2,07
L64 2317 1,82 2,08
L65 368,9 1,82 1,97
L66 405,3 1,85 2,08
L69 148,0 1,74 1,94
L70 296,5 1,81 1,51
L72 367,7 1,86 2,19
L73 324,2 1,83 1,50
L74 436,2 1,82 1,54
L75 575,5 1,83 2,16
L76 516,6 1,88 2,34
L77 1475,1 1,83 2,15
L78 1909,0 1,83 2,12
L79 1140,1 191 2,16
L80 1060,2 1,87 2,25
L81 330,9 1,89 2,26
L82 837,0 1,88 2,16
L87 1065,3 1,90 2,29
Quartzo® 1811,0 1,78 1,77
Safira® 1129,3 1,89 2,21

Para visualizar a integridade do DNA extraido, foi realizado uma eletroforese em gel de
agarose a 1%, o qual posteriormente foi visualizado e fotodocumentado no equipamento
Alphalmager HP System (Figura 1). Ap6s confirmar a quantidade e a qualidade do DNA
extraido, as amostras de DNA concentrado foram diluidas para a concentragio de 10 ng pL?, e

posteriormente, armazenadas a - 20°C, para posterior utilizacéo.

Figura 1- Gel de agarose 1% do DNA de 19 linhagens de trigo. M: marcador molecular de 100 pb.
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2.2 AMPLIFICACAO DOS LOCI SSR

Foram testados quinze loci SSRs associados a qualidade de panificacdo em trigo, 0s
quais foram selecionados a partir do mapa de ligacdo consenso da cultura (RODER et al., 1998)
e do Marker Assisted Selection in Wheat - MASWheat (http://maswheat.ucdavis.edu/). Deste
total, sete loci foram otimizados em reacdes de PCR (reacdo em cadeia da polimerase), o que

tornou possivel identificar o polimorfismo genético entre os genotipos de trigo analisados. As
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sequéncias (forward e reverse) e a temperatura de anelamento dos loci utilizados nas reagoes

de PCR, estdo descritos na Tabela 2.

Tabela 2 - Nome do locus, sequéncia forward/reverse e temperatura de anelamento dos loci microssatélites.

Loci Sequéncia 5' - 3' Temperatura de Anelamento (°C)
GluA3a F: AAA CAG AAT TAT TAA AGC CGG 48,6
R: GGT TGT TGT TGT TGC AGC A
GIuA3f F: AAA CAG AAT TAT TAA AGC CGG 54 — 66
R: GCT GCT GCT GCT GTG TAA A
GluA3ac F: AAA CAG AAT TAT TAA AGC CGG 54 — 66
R: GTG GCT GTT GTG AAAACG A
UMN19 F: CGA GAC AAT ATG AGC AGC AAG 55 - 60
R: CTG CCATGG AGAAGT TGG A
UMNZ25 F: GGG ACA ATA CGA GCA GCA AA 55 — 66
R:CTTGTT CCGGTT GTT GCC A
Dx5 F: CGT CCC TAT AAAAGC CTAGC 58
R: AGT ATG AAA CCT GCT GCG GAC
PPO33 F: CCA GAT ACACAACTGCTGGC 61

R: TGATCT TGA GGT TCT CGT CG

As reacOes de PCR foram realizadas em microtubos de 200 pL, utilizando os seguintes
reagentes: tampdo 1X Invitrogen™; 1,5 mM MgCl;; 0,2 mM de solucdo de dNTP (100 mM,
Invitrogen™); 0,25 uM de primer (forward e reverse); 1 U de Tag DNA polimerase (5 U pL?,
Invitrogen™) e 20 ng de DNA molde, completando um volume final de 20 pL de reagio.

Para as reacdes de PCR, foram utilizados dois programas basicos, sendo um de ciclagem
normal (RODER et al., 1998) e outro do tipo Touchdown (HE et al., 2007). As reacdes foram
realizadas no termociclador ESCO Swift™ Max Pro. Os produtos da PCR foram submetidos a
eletroforese em gel de agarose 2%. Os géis foram fotodocumentados e os fragmentos
polimérficos foram genotipados para presenca (1) ou auséncia (0), gerando uma matriz de dados
binarios.

Partindo dos dados fenotipicos avaliados por Furlan (2018) para os parametros
relacionados a qualidade de panificacdo: indice de gluten (IG), glaten seco (GS), gluten imido
(GU), peso do hectolitro (PH), rendimento de moagem (RM) e coloracdo de farinha, dos
mesmos gendtipos de trigo que foram genotipados para os loci microssatélites, buscou-se
verificar a existéncia de correlagbes candnicas. O primeiro grupo de dados representa as
variaveis independentes (genotipagem) e 0 segundo grupo, as Vvariaveis dependentes
(fenotipagem). Dessa forma, foi possivel determinar duas fungdes candnicas ou dois pares de
variaveis estatisticas canonicas.

Foram estimadas as cargas candnicas, ou seja, as correlacdes entre as varidveis originais
e suas respectivas varidveis estatisticas candnicas, e as cargas canfnicas cruzadas, que

representam a correlacdo entre uma variavel original de um determinado grupo e a variavel
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estatistica canénica do outro grupo. As analises foram realizadas no software R (R Core Team,
2013), com o auxilio do pacote CCA (GONZALEZ; DEJEAN, 2009).

3 RESULTADOS E DISCUSSAO
3.1 POLIMORFISMO MOLECULAR

Os sete loci microssatélites (SSR) geraram doze fragmentos amplificados, entre os trinta
e dois gendtipos de trigo, com tamanhos variando entre 281 a 552 pares de base (pb), conforme
observado na Tabela 3. Os maiores fragmentos foram obtidos para os loci SSR: GIUA3f (1A),
GluA3ac (1A) e Dx5 (1D) (Tabela 3). De modo similar, Roder et al. (1998) utilizaram 230
primers para obter um mapa genético com o marcador microssatélite em trigo, os resultados
demonstraram 279 fragmentos amplificados com o conjunto de primers utilizados. Os autores
destacaram que o marcador SSR é altamente adequado para mapear genes de interesse
agrondmico. Plaschke et al. (1995) demonstraram a eficiéncia desse marcador em detectar
polimorfismos genéticos. Neste trabalho o locus SSR UMN19 amplificou dois fragmentos,

sendo um de 300 e outro de 400 pares de base (Figura 2).

Tabela 3 - Loci microssatélites com o tamanho dos fragmentos amplificados e o respectivo genoma avaliado.

Loci SSR Tamanho dos fragmentos (pb) Genoma
GluA3a 300 — 450 1A
GluA3f 552 1A

GluA3ac 480 — 550 1A
UMN19 340 - 400 1A
UMN25 281 - 299 1D

Dx5 478 1D
PPO33 290 — 481 2A
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Figura 2 - Gel de agarose 2%. Visualizagao dos fragmentos amplificados para o locus microssatélite UMN19. L:
linhagens; Q: cultivar Quartzo®; S: cultivar Safira®; M: Marcador molecular de 100 pb.
M L44 L45 L46 L47 L48 LS50 L51 L52 L54 L57 L58 L61 L62 L64 L65 L66 L69 L70 L72

B — — — —

M L73 L74 L75 L76 181 L77 L78 L79 L80 L82 L87 Q S

3.2 ANALISE DE CORRELAGAO CANONICA

A anélise de correlacdo candnica é utilizada para a identificacdo e quantificacdo da
associacao entre dois grupos de varidveis (CHAVES NETO, 2002). Em alguns casos, 0
interesse pode ndo ser em uma Unica variavel dependente, e sim nas relagfes entre conjuntos
de mdltiplas variaveis dependentes e independentes (LIRA, 2004). Na Figura 3 é possivel
observar o grau de associa¢do entre as varidveis de qualidade de farinha (FURLAN, 2018) e os
dados de genotipagem obtidos pelo marcador microssatélite utilizados no presente trabalho. A
partir do conjunto de variaveis analisadas podem ser obtidos até 10 correlacBes candnicas
(CCAs). As duas primeiras CCAs explicaram 75,32% da variacdo fenotipica total dos conjuntos
de variaveis estudadas, sendo consideradas adequadas para as correlacbes obtidas (Tabela 4).
Butt et al. (2000) relataram alta correlacdo quando utilizaram esta analise para estimar a
associacdo do volume do péo e atributos de panificacdo com 16 variaveis de qualidade em

Triticum aestivum.
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Tabela 4 - Estimativas dos autovalores Aj associados as correlagdes candnicas, propor¢do explicada (Aj %) e a
proporc¢do acumulada (%).

Correlagdes Aj A (%) Propor¢do Acumulada (%)
CCA1l 0,1181 47,65 47,65
CCA2 0,6859 27,67 75,32
CCA3 0,0349 14,10 89,42
CCA4 0,0099 4,00 93,42
CCAS5 0,0075 3,04 96,47
CCA6 0,0050 2,05 98,52
CCA7 0,0017 0,71 99,24
CCA8 0,0013 0,53 99,77
CCA9 0,0004 0,17 99,95

CCA10 0,0001 0,04 100

A partir dos coeficientes dos autovetores foi possivel identificar quais variaveis foram
mais importantes para a formacdo de cada uma das correlagdes canénicas (Tabela 5). Para a
CCAL a variavel de qualidade de farinha luminosidade (L) (0,63) foi correlacionada com os
marcadores M450 (3,87) e M550 (0,59) em contraste com as varidveis falling number (FN) (-
0,92) e peso do hectolitro (PH) (-0,36), as quais foram mais bem correlacionadas com o
marcador M281 (-0,53). Na CCA2, a variavel coordenada de cromaticidade vermelho — verde
(b*) (0,45) apresentou melhor correlagdo com os marcadores M290 (0,40) e M552 (0,37), sendo
contrastante com as variaveis indice de gluten (IG) (-0,34), L (-0,35) e coordenada de
cromaticidade azul — amarelo (a*) (-0,31) correlacionadas com os marcadores M281 (-0,79) e
M450 (-0,53). A andlise de correlacdo candnica demonstrou maior amplitude de variacéo entre
os dados de qualidade de farinha e as linhagens estudadas, quando comparadas aos marcadores
moleculares. Estes resultados podem ser comprovados pela distancia dos vetores em relacdo a

origem do plot para cada uma das variaveis de qualidade da farinha (Figura 3).

Tabela 5 - Autovetores das duas primeiras correlacdes candnicas.

Variaveis CCA1l CCA2
IG -0,01 -0,34
GU -0,12 0,01
GS -0,20 -0,04
L 0,62 -0,35
ax -0,02 -0,31
b* -0,15 0,45
PH -0,36 0,22
RM 0,19 -0,20
M281 -0,53 -0,79
M290 0,11 0,40
M299 0,20 0,25
M300 -0,02 -0,17
M340 -0,10 0,04
M400 0,33 -0,30
M450 3,86 -0,53
M478 -0,03 -0,03
M480 -0,25 0,05
M481 0,09 -0,06
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M550 0,58 -0,07
M552 -0,21 0,37

*IG = indice de gluten; GU = gldten imido; GS = gllten seco; L = luminosidade; a* = coordenada de
cromaticidade vermelho — verde; b* = coordenada de cromaticidade amarelo — azul; PH = peso do hectolitro;
RM = rendimento de moagem; M281 = fragmento amplificado de 281 pb.

Figura 2 - Gel de agarose 2%. Visualizacdo dos fragmentos amplificados para o locus microssatélite UMN19. L:
linhagens; Q: cultivar Quartzo®; S: cultivar Safira®; M: Marcador molecular de 100 pb.
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O locus microssatélite PPO33 amplificou dois fragmentos de 290 e 481 pb (M290 e
M481). He et al. (2007) ao estudar a variacdo alélica de genes relacionados a enzima Polifenol-
Oxidase através do primer SSR PPO33 apresentaram resultados semelhantes. Os autores
relataram que os fragmentos 481 e 290 pb indicam, respectivamente, baixa e alta atividade da
enzima polifenol-oxidase. As polifendis-oxidases catalisam a oxidacdo dos fenois, resultando
no escurecimento enzimatico, o que gera um impacto negativo na cor, sabor, propriedades
nutricionais e vida de prateleira dos produtos (TARANTO et al., 2017). Dessa forma, a selecéo
de linhagens com baixa atividade da enzima é desejada, dando origem a uma farinha mais
branca.

Na Figura 3 pode ser visualizado que o fragmento amplificado de 290 pb do locus SSR
PPO33 (M290) apresenta proximidade do vetor b*, enquanto a linhagem L75 localiza-se
préxima a ambos. Os valores da linhagem L75 em relacdo aos componentes de coloragéo, L,
a* e b* foram de 91,897, -0,877 e 14,483, respectivamente. Ao analisar os valores de coloragéo
da farinha propostos por Ortolan (2010), a linhagem L75 ndo possui brancura adequada. De

acordo com a autora, considera-se farinha de coloracdo branca quando esta apresenta valores
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de luminosidade (L*) acima de 93, coordenada de cromaticidade a* proxima a O (positivo ou
negativo, + 0,5) e coordenada de cromaticidade b* proxima a 8. O fragmento M290 caracteriza
alta atividade da enzima polifenol-oxidase, que causa escurecimento enzimatico, corroborando
com os resultados obtidos para a coloracao da farinha proveniente da linhagem L75. De modo
geral, o consumidor d& preferéncia a farinhas de coloracdo mais claras, motivo pelo qual a
selecdo artificial dessa caracteristica é de extrema importancia.

As linhagens L87, L82 e L81 apresentaram alto rendimento de moagem, e encontram-
se proximas do vetor b* e do marcador M290. De acordo com Hatcher & Kruger (1997) pode-
se relacionar a alta taxa de extracdo de farinha (>70%) a altas concentracdes da polifenol-
oxidase.

A linhagem L72 encontra-se na extremidade do vetor b* e oposta ao vetor 1G (indice de
gluten). Seu valor para a cromaticidade b* (11,053) ndo é o mais alto entre as linhagens
estudadas, porém sua localizacao no plot foi influenciada por seu valor para o indice de gluten
(IG), o mais baixo em comparac¢do as demais linhagens analisadas (Tabela 6).

A linhagem L70 destacou-se por estar deslocada no quadrante inferior direito do plot
(Figura 3). Ao analisar os valores médios de coloracdo (Tabela 6) observa-se luminosidade
superior a 93, com cromaticidade a* de -0,15 e b* de 9,973, considerada muito branca de acordo
com os valores propostos por Ortolan (2010). Em contrapartida, a linhagem L44 apresentou o
maior valor de IG entre as linhagens do programa de melhoramento da UEPG estudadas e
encontra-se proxima do marcador UMN25 (M281). O marcador molecular UMN25 € capaz de
diferenciar os alelos de glutenina de alto peso molecular Dx5 e Dx2 no braco longo do
cromossomo 1D, ao amplificar fragmentos de 281 e 299 pb, respectivamente (LIU et al., 2008).
Payne et al. (1987) demonstraram que a presenca do par alélico Dx5-Dy10 traz ganhos na forca
da massa obtida, o que pode explicar o alto de indice de glaten (97,9%) obtido pela linhagem
L44. Segundo D’ovidio; Anderson (1994), os alelos x e y sao fortemente ligados, portanto,

sendo possivel selecionar apenas um dos componentes em vista de obter o par alélico.
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Tabela 6 — Dados médios de coloragdo de farinha de 32 gen6tipos de trigo para os parametros
luminosidade(L*), coordenada de cromaticidade a* (vermelho-verde) e coordenada de cromaticidade b*
(amarelo-azul).

Genotipos L* a* b*
L44 92,153 -0,287 11,323
L45 91,867 -0,680 13,470
L46 92,710 -0,503 11,383
L47 92,073 -0,327 11,393
L48 91,670 -0,313 11,850
L50 91,893 0,190 10,383
L51 91,990 -0,027 11,357
L52 92,433 -0,107 10,603
L54 92,087 0,143 10,270
L57 91,880 0,610 9,080
L58 92,290 0,183 9,627
L61 92,370 -0,250 11,207
L62 92,427 0,063 10,133
L64 92,320 0,400 9,267
L65 91,903 -0,013 10,890
L66 92,177 0,040 10,107
L69 92,187 -0,120 10,797
L70 92,993 -0,150 9,973
L72 92,293 -0,003 11,053
L73 92,047 -0,843 14,290
L74 92,093 -0,903 14,433
L75 91,897 -0,877 14,483
L76 91,647 -0,343 12,893
L77 91,953 -0,697 13,543
L78 91,577 -0,780 14,537
L79 92,290 -0,307 11,380
L80 92,123 -0,400 11,827
L8l 91,963 -0,063 12,220
L82 92,073 -0,357 11,747
L87 92,090 0,203 9,773

Quartzo® 92,227 -0,043 10,840

Safira® 91,657 0,027 11,297

Fonte: Furlan (2018).

Alguns trabalhos publicados (MacRITCHIE et al., 1991; TAKATA et al., 2000)
mostram que as diferentes subunidades de glutenina de alto peso molecular s&o importantes na
determinacéo da forca e elasticidade da massa. Lawrence et al. (1988) destacam que os loci
presentes nos cromossomos 1B e 1D possuem maior efeito por produzir duas subunidades de
glutenina (tipos x e y), diferente do cromossomo 1A que produz apenas uma do tipo x. Desta
forma, a maior contribuicdo dos genomas B e D nesse aspecto deve-se a maior quantidade de
glutenina de baixo peso molecular produzida, ndo a qualidade dos alelos. Entretanto, entre as

subunidades que podem estar presentes no mesmo genoma, ha diferencgas de qualidade.
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Na Figura 3, o fragmento de 281 pb ¢ representado por “M281”. Pode-se perceber que
0 marcador estd muito préximo dos vetores que representam o indice de glaten, podendo ser
relacionado a essa caracteristica. Sissons et al. (2005) afirmam que a variacdo no IG entre
diferentes genotipos pode ser atribuida ao contetdo de glutenina, além da razéo
glutenina/gliadina.

O locus SSR UMN19 amplificou os fragmentos de 340 e 400 pb (M340 e M400). Liu
et al. (2008) desenvolveram este marcador para diferenciar entre as subunidades Ax1, Ax2 ou
do alelo nulo da glutenina de alto peso molecular presente no cromossomo 1A. Os autores
destacam que tanto o alelo Ax2 quanto o Ax1 sdo responsaveis por efeitos positivos na
qualidade de panificagdo da farinha obtida, enquanto o alelo nulo causa efeitos negativos.
Atraveés do fragmento M400 néo foi possivel distinguir o alelo nulo do alelo Ax1, sendo que
apenas uma base nitrogenada difere entre eles. Esta pode ser a razdo pela qual neste estudo o
locus SSR UMN19 ndo mostrou alta correlacdo com as carateristicas de panificacdo ou com as
linhagens de trigo estudadas.

A partir das discussdes apresentadas pode-se perceber uma correlagdo existente entre os

marcadores SSR e as caracteristicas de qualidade de panificacdo expressas na farinha de trigo.

4 CONCLUSOES
Os sete loci SSR amplificaram doze fragmentos de tamanhos distintos, demonstrando o
polimorfismo molecular presente entre as30 linhagens de trigo do programa de melhoramento
genético da Universidade Estadual de Ponta Grossa e as duas cultivares comerciais analisadas.
As duas primeiras correlacdes candnicas explicaram 75,32% da variacdo fenotipica total
do conjunto de variaveis estudadas. Os marcadores moleculares SSR PPO33 e UMN25
destacaram-se por estarem fortemente correlacionados com as variaveis coloracao da farinha e

indice de gluten, respectivamente.
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