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RESUMO

VALENTINI, Giseli. Fontes de resisténcia e heranca genética da murcha de curtobacterium
causada por Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens em feijdo. 2011. 61 f.
Dissertacdo (Mestrado em Producdo Vegetal) — Universidade do Estado de Santa Catarina.
Programa de Pos-Graduacdo em Ciéncias Agrérias, Lages, 2011.

A murcha de curtobacterium tem se mostrado uma das doencas emergentes mais importantes
na cultura do feijdo. Estudos que visem identificar fontes de resisténcia e conhecer o controle
genético da doenca sdo fundamentais para o desenvolvimento de cultivares resistentes. O
objetivo deste trabalho foi identificar genétipos de feijdo resistentes a murcha de
curtobacterium e estudar a heranca da resisténcia desta doenca em feijdo, para possibilitar o
desenvolvimento de cultivares resistentes em programas de melhoramento. Foram avaliados
72 genotipos, dentre 0s quais estdo 67 acessos pertencentes ao Banco Ativo de Germoplasma
de Feijdo da Universidade do Estado de Santa Catarina (UDESC). Foi possivel identificar a
linhagem Xan 159 como tolerante a doenca, pois apresentou as menores médias para as notas
dos sintomas da murcha de curtobacterium, sendo indicado para uso em programas de
melhoramento para o desenvolvimento de cultivares resistentes. O estudo da heranca da
resisténcia & murcha de curtobacterium foi realizado, através de um dialelo completo com
cinco genitores (IAC Carioca Arud, IAC Carioca Pyatd, IAC Carioca Tybatd, Pérola e SCS
Guard) e atraves do estudo das seis geracdes da populaces IAC Carioca Arud x Guara e IAC
Carioca Pyatd x Pérola. A analise dialélica mostrou que, embora ambos os efeitos aditivos e
ndo-aditivos estdo envolvidos, o efeito aditivo é mais importante no controle da murcha de
curtobacterium. O gendtipo IAC Carioca Pyatd apresentou a maior capacidade geral de
combinacdo e € recomendado para uso em cruzamentos dirigidos que objetivam o
desenvolvimento de genotipos resistentes. A analise das médias das geracdes entre genotipos
tolerantes x suscetiveis (IAC Carioca Arud x SCS Guard e IAC Carioca Pyatd x Pérola),
demonstra a importancia dos efeitos aditivos para a determinacdo do carater. As analises das
variancias das seis geracdes concordam com os resultados encontrados pela anélise das
médias, onde o efeito aditivo possui maior importancia para a heranga da murcha de
curtobacterium. A herdabilidade no sentido restrito foi em torno de 35%, demonstrando que
h& possibilidade de obter ganhos com a sele¢do de individuos resistentes.

Palavras-chave: Murcha de curtobacterium. Banco ativo de germoplasma. Herancga genética.
Efeitos genéticos.



ABSTRACT

VALENTINI, Giseli. Resistence sources and genetic inheritance of bacterial wilt caused by
Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens in common bean. 2011. 61 f. Dissertacao

(Mestrado em Producdo Vegetal) — Universidade do Estado de Santa Catarina. Programa de
Pos-Graduacdo em Ciéncias Agrarias, Lages, 2011.

Curtobacterium wilt has become one of the most important emerging diseases in bean plants.
Studies aimed at identifying sources of resistance and to know the genetic control of disease
are essential for the development of resistant cultivars. The aim of this study was to identify
bean genotypes resistant to curtobacterium wilt and determine the inheritance of resistance of
this disease on bean, to enable the development of resistant cultivars in a breeding program.
Were evaluated 72 genotypes, among which are 67 accessions of the Active Germplasm Bank
of beans at the Universidade do Estado de Santa Catarina (UDESC). It was possible to
identify Xan 159 as being tolerant to the disease, because it showed the lowest average scores
for symptoms of bacterial wilt and is indicated for use in breeding programs to develop
resistant cultivars. The study of inheritance of resistance to bacterial wilt was accomplished
through a complete diallel of five parents (IAC Carioca Arud, IAC Carioca Pyatd, IAC
Carioca Tybatd, SCS Guara and Pérola) and through study of six generations of people IAC
Carioca Arua x Guara and IAC Carioca Pyata x Pérola. Diallel analysis showed that although
both the additive effects and non-additive are involved, the additive effect is more important
in controlling the curtobacterium wilt. The IAC Carioca Pyatd had the highest general
combining ability and is recommended for use in breeding programs that aim to develop
resistant genotypes. The analysis of the means of generations between genotypes tolerant x
susceptible (IAC Carioca Arud x SCS Guara and IAC Carioca Pyatd x Pérola), demonstrates
the importance of the additive effects on the character determination. Analyses of variance of
six generations agree with the results found by the analysis of averages, where the additive
effect has greater importance for the inheritance of curtobacterium wilt. The narrow sense
heritability was around 35%, demonstrating that it is possible to gain with the selection of
resistant individuals.

Key-words: Curtobacterium wilt. Germplasm bank. Genetic inheritance. Genetic effects.
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1 INTRODUCAO GERAL

O feijdo (Phaseolus vulgaris L.) é uma das leguminosas mais consumidas no mundo,
desempenhando um importante papel na dieta de toda a populacéo, além disso, apresenta uma
funcdo social por estar vinculado a pequenos agricultores, contribuindo para a manutencédo do
emprego no meio rural (RIBEIRO et al., 2009). Em funcéo disso, esfor¢os tém sido dado para
o desenvolvimento de cultivares cada vez mais produtivas, com ampla adaptabilidade a varios
ambientes e resistentes a pragas e doencas, para atender a crescente demanda do mercado
(CARBONELL etal., 2001).

Apesar do consideravel progresso genético ocorrido na cultura do feijdo, pode-se
dizer que a producéo ainda esta abaixo do real potencial, e isso se deve, entre outros fatores, a
incidéncia de doencas, que podem causar, dependendo das condi¢cBes de ambiente, perdas
totais na producéo ou, entdo, dependendo do nivel de contaminacdo, inviabilizar determinadas
areas para o cultivo. Estima-se que mesmo com todas as medidas de manejo adotadas, ainda
ocorrem perdas de 15% no rendimento do feijdo devido as doencas (MANTEN, 2008).

Um dos grandes problemas envolvidos na cultura do feijdo é o uso de sementes nédo
certificadas pelo agricultor. A falta do uso de sementes fiscalizadas ocasiona a disseminacao
de patogenos através das sementes contaminadas, pois estdo associados a agentes
fitopatogénicos, tanto fangicos quanto bacterianos. Estudos revelam que a taxa de utilizagéo
de sementes de feijdo fiscalizadas em Santa Catarina é de apenas 20%, havendo prevaléncia
do uso de sementes produzidas pelo préprio agricultor (HERBES et al., 2008). Ja em Minas
Gerais, apenas 10% da area € cultivada com sementes fiscalizadas (SENA et al., 2008).

Entre os patdgenos causadores de doencas bacterianas, que podem causar prejuizos
ao feijdo, estdo Xanthomonas axonopodis pv. phaseolli, Pseudomonas savastanoi pv.

phaseolicola e Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens. Esta ultima bactéria,
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Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens tem se mostrado uma das doencas
emergentes mais importantes na cultura do feijdo. Em nosso pais a doenca foi constatada no
ano de 1995 no estado de Sdo Paulo (MARINGONI e ROSA, 1997) e hoje se encontra
distribuida em grande parte das principais regides produtoras de feijdo do Brasil. Em 2001 foi
identificado seu aparecimento no estado de Goias e Distrito Federal (UESUGI et al., 2003) e
no estado de Santa Catarina o primeiro relato ocorreu no municipio de Campos Novos
(LEITE JUNIOR et al., 2001). Mais recentemente a doenca foi encontrada nos municipios de
Faxinal dos Guedes, Guatambu, Ipuacu, Ponte Serrada e Tigrinhos (THEODORO et al.,
2004). A presenca da Murcha de Curtobacterium nos varios municipios catarinenses citados
por Theodoro et al. (2004) indica adaptabilidade do patdgeno ao hospedeiro em diferentes
ambientes, demonstrando a necessidade da adocdo de medidas para seu controle. O feijdo é
cultivado durante todos os meses do ano (BERTOLDO et al., 2009) e a sua producao provém
de quase todo o territorio nacional, 0 que permite a sobrevivéncia do patdgeno.

A principal forma de transmissdo da bactéria ocorre através de sementes
contaminadas, as quais podem estar infectadas internamente ou apenas infestadas
superficialmente. As sementes contaminadas internamente podem apresentar coloracdo
amarelada, laranja ou purpura, como consequéncia do crescimento bacteriano, e se tornarem
enrugadas, no entanto, na maioria das vezes nenhum sintoma € visivel. A sobrevivéncia do
patdégeno nas sementes e no solo pode ocorrer por dois anos ou por periodos mais longos,
guando a semente é armazenada em condi¢Ges Otimas (TEGLI et al., 2002). Outros relatos
apontam que a bactéria Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens sobrevive por 25
anos em sementes infectadas e estocadas em temperatura ambiente (BURKHOLDER, 1945).
De modo geral, patdgenos de sementes possuem um longo periodo de sobrevivéncia em

sementes.
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O controle desta fitobactéria esta fundamentado no uso de cultivares resistentes,
rotacdo de culturas e uso de sementes sadias (MARINGONI e CAMARA, 2006; ALENCAR
et al., 2008; HERBES et al., 2008) uma vez que o controle quimico na lavoura ndo é uma
opcao presente, pois ndo ha produtos registrados para a bactéria. Apds 0 surgimento na
lavoura, o controle de bactérias em plantas infectadas é possivel exclusivamente com a
erradicacdo das mesmas (ROMERO, 2005).

O uso de cultivares resistentes é considerado um meio eficiente para uma serie de
doencas de plantas cultivadas, o que ndo vem ocorrendo na cultura do feijdo, por exemplo,
para o crestamento bacteriano comum (Xanthomonas campestris pv. phaseoli), cujo controle é
possivel através de cultivares resistentes, especialmente quando incorporados em um sistema
de gestdo integrada da doenca que promove 0 uso de sementes certificadas e rotacdo de
cultura (FERREIRA et al., 2003). Experiéncias com a utilizacdo de produtos quimicos nédo
tém apresentado resultados satisfatérios no controle da bacteriose em condi¢cdes de campo e o
uso de cultivares resistentes ao crestamento bacteriano comum é limitado, pois ndo ha no
mercado cultivares de feijdo com tal resisténcia. A natureza complexa da resisténcia, o grande
efeito ambiental sobre o desenvolvimento dos sintomas e a baixa herdabilidade, faz com que o
desenvolvimento de cultivares resistentes seja limitado (MUTLU et al., 2005).

A exemplo do crestamento bacteriano comum é importante o desenvolvimento de
cultivares resistentes a murcha de curtobacterium, sendo o conhecimento do tipo de heranga
genética da resisténcia ao patdgeno o primeiro passo para alcangar o objetivo desejado.
Estudos genéticos da resisténcia de feijdo a murcha de curtobacterium apontam natureza
poligénica da heranca, no entanto pesquisas mais aprofundadas sdo necessarias para de fato,
conhecer os componentes de variancia envolvidos na segregacdo (COYNE et al., 1965), as

quais sdo fundamentais para o sucesso do programa de melhoramento, pois permite a escolha
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do método de melhoramento mais adequado a ser aplicado no desenvolvimento de novas
cultivares.

A andlise dialélica tem sido utilizada pelos melhoristas para a obtencdo de
informacbes a respeito do comportamento de um grupo de genitores em combinagdes
hibridas. Através dela é possivel para conhecer a capacidades geral (CGC) e especifica de
combinacgdo (CEC) e se ha efeitos reciprocos envolvidos no controle da caracteristica em questéo.

O estudo da heranca genética é fundamental, para determinar se o carater é qualitativo
ou quantitativo e 0 modo de acdo predominante dos genes envolvidos com a resisténcia. A
determinacdo dos parametros genéticos que governam a resisténcia permite direcionar 0s
trabalhos de introducdo de resisténcia, em germoplasma suscetivel, e possibilita maiores
ganhos com a selecdo, nos métodos a serem empregados. O estudo do modo de heranca de um
carater permite melhor direcionar e maximizar a exploracdo da variabilidade genética (SILVA
etal., 2001).

Para atender a necessidade por genotipos resistentes ao patdgeno, é de interesse do
melhorista e fundamental para o avanco de um programa de melhoramento vegetal, a
identificacdo de genoOtipos de feijdo com bons niveis de resisténcia, o que facilita
consideravelmente a incorporacdo desses genes em genotipos suscetiveis com potencial
produtivo (MARINGONI, 2002; SOUZA et al., 2006; THEODORO et al., 2007).

A diversidade bioldgica e 0s recursos genéticos que compde esta biodiversidade sao
recursos estratégicos em se tratando de seguranca alimentar. O Brasil é o pais detentor da
maior diversidade bioldgica mundial, por isso tornam-se prioritarios os estudos que venham
salvaguardar este patriménio em ambito nacional e regional. Boa parte desta diversidade €
mantida em bancos de germoplasma, com finalidade de reduzir a erosdo genética e sendo

utilizadas diretamente em programas de melhoramento para o desenvolvimento de cultivares.
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Essa diversidade se expressa, entre outras maneiras, no grande nimero de variedades que as
especies apresentam.

Entretanto, a manutencdo da variabilidade genotipica seria pouco util se 0s acessos
que a compdem nao fossem devidamente caracterizados e avaliados, ou seja, a variabilidade
genética s6 pode ser eficientemente utilizada se for devidamente avaliada e quantificada,
sendo a descricdo das introducdes ou acessos fundamental para a manutencao e exploracédo do
potencial das colecbes (ACOSTA-GALLEGOS et al., 2007).

O objetivo deste trabalho foi identificar acessos de feijao portadores de resisténcia a
murcha de curtobacterium no Banco Ativo de Germoplasma de Feijao da UDESC e estudar a
heranca da resisténcia desta doenca em feijao, para auxiliar programas de melhoramento no

desenvolvimento de cultivares resistentes.
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2 CAPITULOI

2.1 FONTES DE RESISTENCIA A Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens EM

ACESSOS DE FEIJAO

2.1.1 Resumo

O objetivo deste trabalho foi identificar gendtipos de feijao resistentes a murcha de
curtobacterium, para que possam ser utilizados como fontes de resisténcia em programas de
melhoramento no desenvolvimento de cultivares resistentes. Foram avaliados 67 acessos
pertencentes ao Banco Ativo de Germoplasma de Feijdo da Universidade do Estado de Santa
Catarina (UDESC), cinco cultivares: IAC Carioca Arud, IAC Carioca Pyatd, IAC Carioca
Tybatd, SCS Guara e Pérola e uma testemunha: IAPAR 81. As plantas foram inoculadas
artificialmente, utilizando o isolado de Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens Cff
2634. Foi possivel identificar o Xan 159 como tolerante a doenca, pois apresentou as menores
médias para as notas dos sintomas da murcha de curtobacterium, sendo indicado para uso em

programas de melhoramento para o desenvolvimento de cultivares resistentes.

Palavras-chave: Phaseolus wvulgaris L. Murcha de curtobacterium. Banco Ativo de

Germoplasma.
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2.1.2.Abstract

This study aim was to identify resistant genotypes to curtobacterium to be used as resistance
sources in plant breeding programs to develop resistant cultivars. Were evaluated 67
accessions of UDESC beans Active Germplasm Bank, five cultivars: IAC Arud Carioca, IAC
Carioca Pyatd, Tybatd IAC Carioca, Guard and SCS Pérola and a witness: IAPAR 81. The
plants were artificially inoculated using the isolated Curtobacterium flaccumfaciens pv.
flaccumfaciens Cff 2634. It was possible identify the Xan 159 as tolerant to the disease,
because it showed the lowest averages for the scores of symptoms of wilt curtobacterium and

is indicated for use in plant breeding programs to develop resistant cultivars.

Key words: Phaseolus vulgaris L. Curtobacterium wilt. Active Germplasm Bank

2.1.3 Introducéo

O feijdo (Phaseolus vulgaris L.) é a segunda leguminosa mais produzida e consumida
no mundo, com destaque na producdo agricola nacional e mundial. No entanto, a cultura esta
suscetivel a uma série de fatores externos, relacionado as influéncias climaticas e a incidéncia
de doencas, que contribuem para a reducdo da produtividade de grdos. Recentemente, a
murcha de curtobacterium ou murcha bacteriana, causada por Curtobacterium flaccumfaciens
pv. flaccumfaciens foi detectada em varias regibes produtoras do Brasil (MARINGONI e
ROSA, 1997; LEITE JUNIOR et al., 2001; UESUGI et al., 2003; THEODORO et al., 2004),
fato este que tem motivado as pesquisas e apontado a murcha de curtobacterium como umas

das doencas emergentes de maior importancia para a cultura do feijdo.
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A sobrevivéncia do patdgeno em restos culturais, solo contaminado e em sementes
contaminadas, relacionado ao fato de que o feijdo é cultivado em todo o territério nacional e
praticamente durante todo o ano, proporciona a bactéria Curtobacterium flaccumfaciens pv.
flaccumfaciens capacidade de sobrevivéncia por longos periodos e disseminagdo para novas
regibes produtoras. Este € um problema fitossanitario, uma vez que, as sementes
contaminadas sdo o meio mais eficiente para a disseminacdo da bactéria, principalmente a
longas distancias. Na cultura do feijdo a taxa de utilizacdo de sementes de feijdo fiscalizadas é
muito baixa, cerca de 20% no estado de Santa Catarina, havendo prevaléncia do uso de
sementes produzidas pelo proprio agricultor (HERBES et al., 2008).

O controle da murcha de curtobacterium esta fundamentado no uso de cultivares
resistentes, rotacdo de culturas e uso de sementes sadias (MARINGONI e CAMARA, 2006;
HERBES et al., 2008) uma vez que o controle quimico ndo é uma opc¢ao presente, pois ndo ha
produtos registrados para a bactéria. Apds o surgimento na lavoura, o controle de bactérias em
plantas infectadas é possivel exclusivamente com a erradicagdo das plantas (ROMERO,
2005). O uso de cultivares resistentes € 0 meio mais eficiente para o controle da murcha de
curtobacterium, além de ser barato e de facil adocéo pelo agricultor.

Para atender a necessidade por gendtipos resistentes, é de interesse do melhorista e
fundamental para o avanco de um programa de melhoramento genético, a identificacdo de
gendtipos de feijdo com bons niveis de resisténcia, o que facilita consideravelmente a
incorporacgdo desses genes em gendtipos suscetiveis com potencial produtivo (MARINGONI,
2002; SOUZA et al., 2006; THEODORO et al., 2007; KRAUSE et al., 2009). Nesse sentido,
0s Bancos Ativos de Germoplasma disponibilizam através de suas cole¢des, uma enorme
variabilidade de genes, os quais devem ser caracterizados para serem utilizados em programas

de melhoramento.



21

O objetivo deste trabalho foi identificar gendtipos de feijdo resistentes a murcha de
curtobacterium, para que possam ser utilizados como fonte de resisténcia em programas de

melhoramento genético.

2.1.4 Material e Métodos

Foram avaliados 67 acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Feijdo da
Universidade do Estado de Santa Catarina (UDESC), cinco cultivares: IAC Carioca Arud,
IAC Carioca Pyata, IAC Carioca Tybatd, SCS Guara e Pérola e uma testemunha: IAPAR 81.

O experimento foi conduzido em casa de vegetacdo, em um delineamento inteiramente
casualizado com trés repetices, com temperatura ascilando entre 18 e 25°C. Cada unidade
experimental foi composta por um vaso contendo trés plantas. O solo utilizado foi uma
mistura de terra de barranco, esterco bovino curtido e substrato. Foram semeadas cinco
sementes por vaso e apds a emergéncia realizou-se o desbaste deixando trés plantas por vaso.

Aos nove dias ap6s a emergéncia das plantas procedeu-se a inoculagdo, conforme a
metodologia de Maringoni (2002). Foi utilizado o isolado de Curtobacterium flaccumfaciens
pv. flaccumfaciens Cff 2634, o qual foi cultivado em meio de cultura nutriente-sacarose-agar
(NSA) por 48 horas a uma temperatura de 28°C em camara de crescimento bacteriano. Apds
0 crescimento das bactérias diluiu-se em solugéo salina, a 0,85% de NaCl, até atingir uma
concentracdo de 10% u.f.c.ml™, medidas em espectrofotdmetro, com densidade 6ptica de
600nm. A inoculacdo foi realizada atraveés de duas puncdes no caule, entre as folhas
cotiledonares e as folhas primarias, utilizando uma haste reta previamente umedecida na
solugdo bacteriana. No tratamento testemunha (IAPAR 81) as plantas de feijdo receberam

duas puncdes com agua destilada como substituto da solucéo bacteriana.
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Aos nove dias apés a emergéncia das plantas procedeu-se a inoculacdo, conforme a
metodologia de Maringoni (2002), onde: 0: sem sintomas de doenca; 1: sintoma de mosaico
nas folhas; 2: poucas folhas murchas (1 a 3 folhas, menos de 10% das folhas das plantas); 5:
aproximadamente 25% de folhas apresentando murcha e amarelecimento; 7:
aproximadamente 50% de folhas murchas, amarelecimento e necrose de foliolos, plantas com
nanismo; 9: aproximadamente 75% ou mais de folhas com murcha e/ou necrose, queda
prematura de folhas, nanismo severo e/ou morte da planta.

A avaliacdo dos sintomas da doenca foi realizada aos 20, 30 e 40 dias apds a
inoculacdo da bactéria nas plantas, empregando a escala de notas adaptada por Maringoni
(2002). As reacoes de tolerancia foram consideradas para 0s genotipos com notas médias até
dois (THEODORO e MARINGONI, 2006; THEODORO et al., 2007).

Tendo em vista que as avaliaces foram realizadas sob a mesma unidade experimental,
utilizou-se 0 método de analise de medidas repetidas ao longo do tempo (LITTELL et al.,
2006), o qual segue o modelo estatistico: Yij = i + gi + tj + gt + e;, em que: Y;j; € o valor
observado do gendtipo i no tempo j; € a média geral do experimento; g; € o efeito do
genotipo i; tj é o efeito do tempo j; gtj; é o efeito da interacéo do genotipo i no tempo j; e e;; €

o erro aleatério. Para atender a pressuposicao de normalidade do modelo estatistico, os dados

foram transformados por / x + Z sendo a verificacdo da normalidade realizada pelo teste de

Shapiro-Wilk.

Para a modelagem da matriz de covariancia dos residuos foram testadas 15 estruturas
no PROC MIXED do SAS. Na escolha da matriz de covariancia, utilizou-se o Critério de
Informacdo de Akaike, selecionando a que possuiu menor valor para este parametro
(AKAIKE, 1974).

O desdobramento dos graus de liberdade para cada gendtipo ao longo do tempo foi

realizada através de analise de regressao linear, ajustando polinémios. Neste procedimento
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optou-se pelo ajuste da regressao sem o intercepto, forcando a regresséo a sair da origem. Para
a determinacdo da toleréncia ou suscetibilidade dos genotipos foi aplicado um teste de
comparacdo de médias através do teste de Dunnett, comparando cada um dos genotipos com a
testemunha (IAPAR 81). Todos os procedimentos foram realizados através do PROC MIXED

e PROC GLM do SAS conforme Littell at al. (2006).

2.1.5 Resultados e Discussdo

A matriz de covariancia que melhor se ajustou aos dados foi a matriz Ante dependente
de primeira ordem (ANTE(1)). Esta matriz considera a heterogeneidade de variancia e a
correlacdo entre os erros das avaliagdes nos tempos adjacentes, e possibilita a modelagem
apropriada dos erros associados as médias, o que torna as conclusdes da andlise de variancia
vélidas e aumenta a precisdo das estimativas do erro associado a média (LITTELL et al.,
2006).

E apresentada na Tabela 1, a analise de variancia contendo os graus de liberdade, o
valor para o F calculado e os valores de probabilidade para a variavel nota da reacdo dos
genotipos a murcha de curtobacterium, incluindo os fatores genétipo, tempo entre as
avaliacbes e a interacdo gendtipo x tempo. O efeito da interacdo genotipo x tempo foi
significativo, indicando que os genotipos possuem comportamento diferenciado ao longo do
tempo para as avaliagbes da murcha de curtobacterium, sendo que o efeito de tempo teve a

maior influencia para que a interacdo fosse significativa.
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Tabela 1 — Andlise de variancia para as notas dos sintomas da Murcha de curtobacterium de 73 genétipos de
feijdo, Lages-SC, 2010.

Fonte de Variagdo GLDY GLN? F calculado Pr>F
Gendtipo 72 144 4,50 0,0001
Tempo 2 166 819,10 0,0001
Genotipo x Tempo 144 218 1,60 0,0006

Y Graus de liberdade do denominador
2 Graus de liberdade do numerador

Como a interacdo entre genotipo x tempo foi significativa, procedeu-se o
desdobramento dos graus de liberdade, demonstrando o comportamento de cada genotipos ao
longo das avaliagdes (Figura 1, 2, 3 e 4). Todos 0s acessos apresentaram incidéncia de murcha
de curtobacterium, porém em niveis diferentes, sendo que todos se ajustaram ao modelo de
crescimento linear da doenca ao longo do tempo (R? de 0,88 a 0,97) (Figura 1, 2, 3 e 4). A
incidéncia da murcha de curtobacterium em todos 0s acessos deve-se ao fato de que o controle

genético da doenca é complexo, possivelmente de natureza poligénica (COYNE et al., 1965).
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Figura 1 — Gréficos dos gen6tipos avaliados, apresentando as notas dos sintomas da murcha de curtobacterium
aos 30, 40 e 50 dias apds a inoculacéo, o intervalo de confianca a 95% de probabilidade, o intervalo
predito a 95% de probabilidade, Lages-SC, 2010.
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Figura 2 — Graficos dos gen6tipos avaliados, apresentando as notas dos sintomas da murcha de curtobacterium aos
30, 40 e 50 dias apos a inoculagdo, o intervalo de confianga a 95% de probabilidade, o intervalo predito
a 95% de probabilidade, Lages-SC, 2010.
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Figura 3 — Gréficos dos gendtipos avaliados, apresentando as notas dos sintomas da murcha de curtobacterium
aos 30, 40 e 50 dias apos a inoculagdo, o intervalo de confianga a 95% de probabilidade, o intervalo
predito a 95% de probabilidade, Lages-SC, 2010.
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A natureza complexa da resisténcia e o ambiente com grande influéncia sobre o
desenvolvimento dos sintomas tém como conseqiiéncia uma baixa herdabilidade, o que
dificulta o desenvolvimento de cultivares resistentes (MUTLU et al., 2005). O conhecimento
prévio de fontes de resisténcia permite o desenvolvimento de genotipos resistentes ou com
niveis aceitaveis de tolerancia, que ndo comprometa a produtividade da cultura.

Nesse sentido, os Bancos Ativos de Germoplasma possuem grande valor, pois sdo 0s
locais com a maior variabilidade de genes que podem ser utilizados em programas de
melhoramento genético. Pode-se destacar entre 0s acessos do Banco Ativo de Germoplasma
de Feijao da UDESC, o Xan 159 e os BAF’s 23 (Preto Chapeco) e 108 (Branco) com as
menores médias para as notas dos sintomas de murcha de curtobacterium durante as trés
avaliacdes, sendo que na Ultima avaliacdo ndo ultrapassaram a nota 3, evidenciando que estes
acessos possuem genes que condicionam tolerancia & doenca (Tabela 2). Além das notas
baixas para os sintomas, € importante para a escolha correta dos acessos, que 0S mesmos
tenham uma pequena evolucéo da doenca ao longo do tempo, o que pode ser observado pelo
coeficiente angular. Os gendtipos que apresentaram o menor aumento foram o Xan 159
(0,06), BAF 23 (0,06) e BAF 108 (0,07), cujos coeficientes angulares demonstram o
acréscimo na escala de notas por dia nos sintomas da doenca.

A tolerancia dos acessos esta relacionada a presenca de mecanismos de resisténcia
como a formacéo de tiloses e presenca de fibrilas em torno das células bacterianas, impedindo
0 crescimento e deslocamento das células pelos vasos do xilema, conseqglientemente nao
ocorrem 0s sintomas caracteristicos da murcha de curtobacterium (SOUZA et al., 2006;
SOUZA e MARINGONI, 2008). Em contrapartida, nos acessos suscetiveis, mecanismos de
resisténcia ndo estdo presentes, permitindo que as células bacterianas se proliferam,

aumentando os sintomas caracteristicos da doenga.
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Tabela 2 — Médias das notas para sintomas da murcha de curtobacterium aos 20, 30 e 40 dias apés a inoculagéo,
coeficiente angular e coeficiente de determinagdo para os 72 geno6tipos, Lages-SC, 2010.

L. Médias L. Médias
Genotipo 20 dias 30dias 40 dias Genotipo 20dias 30dias 40 dias
BAFO01 0,33 2,33 3,67 BAF81 1,50 4,50 7,50
BAF02 1,00 4,00 6,33 BAF84 1,00 3,00 4,00
BAF05 1,33 4,00 5,67 BAF86 2,33 3,33 5,00
BAF07 3,00 6,33 7,33 BAF87 2,00 6,50 7,50
BAF08 2,00 5,00 7,67 BAF88 1,00 4,33 6,67
BAF09 1,33 3,00 4,67 BAF89 1,67 5,33 7,00
BAF10 1,00 1,00 3,67 BAF90 1,67 4,67 6,00
BAF11 1,00 4,33 6,67 BAF91 1,00 5,67 7,67
BAF13 1,67 5,33 6,67 BAF92 0,33 6,00 6,67
BAF14 1,00 5,33 7,67 BAF95 0,33 3,00 4,00
BAF23 1,00 1,67 2,67 BAF97 0,67 2,33 3,33
BAF24 1,67 4,67 7,33 BAF98 1,00 4,33 5,67
BAF25 1,67 6,00 8,67 BAF99 0,67 3,33 6,67
BAF27 0,67 3,67 5,33 BAF101 2,00 5,00 6,33
BAF28 3,00 7,00 8,33 BAF108 1,00 1,67 2,33
BAF29 1,00 4,33 6,33 BAF109 0,00 3,33 6,00
BAF34 1,00 1,33 3,67 Xan 159 0,00 1,33 1,67
BAF35 2,00 5,00 7,00 BAF127 1,00 3,00 4,67
BAF37 2,33 5,67 7,33 BAF128 1,00 4,00 5,00
BAF38 1,00 2,67 4,00 BAF130 1,00 4,67 6,33
BAF40 1,00 7,00 8,67 BAF131 1,00 2,00 4,33
BAF42 1,67 5,67 8,33 BAF141 2,00 3,67 4,00
BAF47 0,67 1,67 6,33 BAF143 0,50 5,00 7,50
BAF49 0,00 1,33 4,67 BAF144 1,00 5,00 7,33
BAF50 0,67 1,33 3,00 BAF145 1,67 3,67 7,33
BAF53 1,00 3,33 4,67 BAF147 1,50 5,00 8,00
BAF56 0,67 2,33 3,33 BAF150 1,33 3,67 5,00
BAF63 0,67 2,00 3,33 BAF156 1,00 3,67 7,33
BAF64 2,00 6,67 7,33 BAF162 1,33 4,00 7,33
BAF65 1,00 5,33 8,00 BAF164 0,33 1,33 4,67
BAF66 1,67 3,33 4,33 BAF183 1,00 4,00 5,33
BAF69 1,00 6,00 8,00 Guara 1,33 3,00 5,00
BAF74 2,33 5,33 7,33 Pyata 1,00 2,00 3,00
BAF75 1,00 3,00 4,00 Pérola 0,00 3,00 5,00
BAF78 1,67 4,67 5,33 Tybata 0,67 2,33 3,67
BAF79 0,33 2,33 3,33 Arud 0,00 1,00 3,00
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As cultivares IAC Carioca Arud, IAC Carioca Pyatd e IAC Carioca Tybatd
apresentaram tolerdncia a murcha de curtobacterium, com sintomas leve da doenca. As
cultivares IAC Carioca Arud, IAC Carioca Pyatd e também IAC Carioca Akytd, conforme
Maringoni (2002) sdo as unicas cultivares registradas que apresentam resisténcia a murcha de
curtobacterium, enquanto as demais cultivares apresentam extrema suscetibilidade a doenca.
Em estudos desenvolvidos por Souza et al. (2006) a cultivar IAC Carioca Tybatd nao
apresentou sintomas da doenca, sendo considerada resistente. No entanto, no presente
trabalho as cultivares apresentaram sintomas iniciais da doenca, sendo, portanto consideradas
tolerantes, e ndo resistentes, como citados pelos outros autores. Estudos sobre avaliacdo de
resisténcia genética para alguns gendtipos de feijdo a murcha de curtobacterium realizados
por diferentes autores mostram que o mesmo genotipo apresenta comportamento diferenciado.
Isso ocorre porque 0s experimentos sdo conduzidos sob diferentes condicGes e desafiados a
diferentes isolados bacterianos (SOUZA et al., 2006).

O fato de que a maioria das cultivares de feijdo hoje recomendadas no Brasil séo
suscetiveis, implica em uma ameaca grave a cultura, pois essa doenca poderd se tornar
problematica para cultivares suscetiveis, em condi¢des favoraveis a ocorréncia de epidemias
no campo (MARINGONI,2002). Por outro lado, a existéncia de alguns gendtipos com
tolerdncia é importante, uma vez que ha cultivares disponiveis aos agricultores, para as
regibes com incidéncia generalizada da doenca.

Na Tabela 3 sdo apresentados 0s contrastes entre 0s acessos e cultivares vs.
testemunha (IAPAR 81) para os 20, 30 e 40 dias ap6s inoculagdo. Os contrastes com a
Testemunha contribuem para a melhor interpretacdo dos resultados, uma vez que, é possivel
identificar aqueles acessos que possuem comportamento semelhante a Testemunha, que nédo

apresentou sintomas da murcha de curtobacterium.
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Na primeira avaliagdo a maioria dos acessos ndo diferiram da testemunha a 5% de
probabilidade de erro. Na segunda avaliacdo, aos 30 dias apos a inoculagdo, se verifica que
Xan 159 e a cultivar IAC Carioca Arud ndo diferiram da média da testemunha, enquanto 0s
demais acessos e cultivares possuem medias elevadas, demonstrando a suscetibilidade da
maioria dos acessos. Portanto, observamos que o0 Xan 159 € um acesso que possui genes que
condicionam tolerancia a murcha de curtobacterium e é um valioso recurso para 0s programas
de melhoramento, que objetivam o desenvolvimento de cultivares resistentes a murcha de
curtobacterium. O Xan 159 é uma importante fonte de genes para programas de
melhoramento de feijdo, uma vez que possui também resisténcia ao Crestamento Bacteriano
Comum, causado por Xanthomonas campestris pv. phaseoli, demonstrado em dois QTL que
condicionam tal resisténcia (JUNG et al., 1997) e pode ser utilizado como doador de alelos
em cruzamentos para desenvolver cultivares com niveis aceitaveis de resisténcia as duas
bacterioses do feijdo. Porém, embora o Xan 159 seja uma 6tima fonte de tolerancia para a
murcha de curtobacterium e crestamento bacteriano comum, é um material exético de gréo
comercial pouco importante para o Brasil. Certamente necessita de um maior trabalho do
melhorista para utilizar esta fonte de tolerancia, especialmente considerando o controle

genético quantitativo da doenga.
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Tabela 3 — Contrastes entre os 72 genotipos vs. testemunha (IAPAR 81) utilizando o teste de comparagdo de
médias Dunnett, para as notas dos sintomas da murcha de curtobacterium aos 20, 30 e 40 dias apds
inoculacéo das plantas, Lages-SC, 2010.

20 dias 30 dias 40 dias
Contrastes . — —
Estimativa Pr> |t Estimativa Pr>|t| Estimativa Pr> |t
BAF 01 vs. IAPAR 81 0,1867 0,5317 0,9894 0,0043 1,3852  0,0001
BAF 02 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 1,4402 10,0001 1,9761  0,0001
BAF 05 vs. IAPAR 81 0,6831 0,0233 1,4402 0,0001 1,8437  0,0001
BAF 07 vs. IAPAR 81 1,2109 0,0001 1,9667 0,0001 2,1551  0,0001
BAF 08 vs. IAPAR 81 0,8165 0,0069 1,6388 0,0001 2,2222  0,0001
BAF 09 vs. IAPAR 81 0,6831 0,0233 1,1637 0,0008 1,6237  0,0001
BAF 10 vs. IAPAR 81 0,5602 0,0621 0,6798 0,0481 1,3713  0,0001
BAF 11 vs. IAPAR 81 0,5602 0,0621 1,5388 0,0001 2,0397  0,0001
BAF 13 vs. IAPAR 81 0,8059 0,0077 1,7629 0,0001 2,0227  0,0001
BAF 14 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 1,7076 0,0001 2,2145  0,0001
BAF 23 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 0,6798 0,0481 1,0650  0,0001
BAF 24 vs. IAPAR 81 0,8059 0,0077 1,6024 0,0001 2,1627  0,0001
BAF 25 vs. IAPAR 81 0,8059 0,0077 1,8953 0,0001 2,3935 0,0001
BAF 27 vs. IAPAR 81 0,3096 0,3004 1,3713 10,0001 1,7469  0,0001
BAF 28 vs. IAPAR 81 1,2247 0,0001 2,0991 0,0001 2,3341  0,0001
BAF 29 vs. IAPAR 81 0,5602 0,0621 1,5158 0,0001 1,9471  0,0001
BAF 34 vs. IAPAR 81 0,5602 0,0621 0,6831 0,0471 1,3944  0,0001
BAF 35 vs. IAPAR 81 0,9046 0,0029 1,6388 0,0001 2,0915 0,0001
BAF 37 vs. IAPAR 81 1,0274 0,0007 1,8223 0,0001 2,1586  0,0001
BAF 38 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 1,0650 0,0022 1,4540  0,0001
BAF 40 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 2,1033 0,0001 2,3935  0,0001
BAF 42 vs. IAPAR 81 0,7817 0,0096 1,8063 0,0001 2,3341  0,0001
BAF 47 vs. IAPAR 81 0,3735 0,2119 0,8059 0,0195 1,9709  0,0001
BAF 49 vs. IAPAR 81 0,0000 1,0000 0,6831 10,0471 1,5794  0,0001
BAF 50 vs. IAPAR 81 0,3735 0,2119 0,6831 10,0471 1,2109  0,0001
BAF 53 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 1,2958 10,0002 1,6304  0,0001
BAF 56 vs. IAPAR 81 0,3735 0,2119 0,9894 0,0043 1,2865  0,0001
BAF 63 vs. IAPAR 81 0,3735 0,2119 0,8666 0,0121 1,2865  0,0001
BAF 64 vs. IAPAR 81 0,9046 0,0029 2,0397 0,0001 2,1551  0,0001
BAF 65 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 1,7629 0,0001 2,2816  0,0001
BAF 66 vs. IAPAR 81 0,7817 0,0096 1,3096 0,0002 1,5388  0,0001
BAF 69 vs. IAPAR 81 0,5602 0,0621 1,8911 0,0001 2,2816  0,0001
BAF 74 vs. IAPAR 81 1,0274 0,0007 1,7469 0,0001 2,1627  0,0001
BAF 75 vs. IAPAR 81 0,4963 0,0979 1,1338 0,0011 1,4402  0,0001
BAF 78 vs. IAPAR 81 0,7817 0,0096 1,5794 0,0001 1,7375  0,0001
BAF 79 vs. IAPAR 81 0,1867 0,5317 1,0274 10,0031 1,3096  0,0001
BAF 81 vs. IAPAR 81 0,7445 0,0270 1,5927 0,0001 2,1925 0,0001
BAF 84 vs. IAPAR 81 0,5602 0,0621 1,1729 0,0008 1,4700  0,0001
BAF 86 vs. IAPAR 81 1,0274 0,0007 1,2958 0,0002 1,6780  0,0001
BAF 87 vs. IAPAR 81 0,7396 0,0280 2,0079 0,0001 2,1925 0,0001



BAF 88 vs.
BAF 89 vs.
BAF 90 vs.
BAF 91 vs.
BAF 92 vs.
BAF 95 vs.

IAPAR 81
IAPAR 81
IAPAR 81
IAPAR 81
IAPAR 81
IAPAR 81

BAF 97 vs. IAPAR 81
BAF 98 vs. IAPAR 81
BAF 99 vs. IAPAR 81
BAF 101 vs. IAPAR 81
BAF 108 vs.IAPAR 81
BAF 109 vs. IAPAR 81
XAN 159vs. IAPAR 81
BAF 127 vs. IAPAR 81
BAF 128 vs. IAPAR 81
BAF 130 vs. IAPAR 81
BAF 131 vs. IAPAR 81
BAF 141 vs. IAPAR 81
BAF 143 vs. IAPAR 81
BAF 144 vs. IAPAR 81
BAF 145 vs. IAPAR 81
BAF 147 vs. IAPAR 81
BAF 150 vs. IAPAR 81
BAF 156 vs. IAPAR 81
BAF 162 vs. IAPAR 81
BAF 164 vs. IAPAR 81
BAF 183 vs. IAPAR 81
Guara vs. IAPAR 81
Pérola vs. IAPAR 81
Pyatd vs. IAPAR 81
Tybatd vs. IAPAR 81
Arud vs. IAPAR 81

0,4963
0,6798
0,7178
0,4963
0,1867
0,1867
0,3096
0,5602
0,3735
0,9046
0,4963
0,0000
0,0000
0,5602
0,4963
0,5602
0,5602
0,9046
0,2801
0,5602
0,8059
0,7445
0,6831
0,4963
0,5950
0,1867
0,4963
0,5950
0,0000
0,5602
0,3096
0,0000

0,0979
0,0240
0,0173
0,0979
0,5317
0,5317
0,3004
0,0621
0,2119
0,0029
0,0979
1,0000
1,0000
0,0621
0,0979
0,0621
0,0621
0,0029
0,4017
0,0621
0,0077
0,0270
0,0233
0,0979
0,0477
0,5317
0,0979
0,0477
1,0000
0,0947
0,3004
1,0000

1,4617
1,7118
1,6024
1,8317
1,9073
1,2109
1,0274
1,5456
1,2865
1,6993
0,8059
1,2567
0,6192
1,1878
1,4700
1,5794
0,9046
1,3944
1,6959
1,6993
1,3553
1,7060
1,3944
1,3852
1,4700
1,0274
1,4540
1,2109
1,2040
0,8925
1,0032
0,5602

0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0005
0,0031
0,0001
0,0002
0,0001
0,0195
0,0003
0,0715
0,0007
0,0001
0,0001
0,0089
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0031
0,0001
0,0005
0,0019
0,0206
0,0038
0,1439

2,0397
2,0863
1,9073
2,2222
2,0303
1,4700
1,2567
1,8223
2,0303
1,9761
1,0274
1,8953
0,7178
1,6024
1,6993
1,9547
1,5388
1,4700
2,1810
2,1586
2,1551
2,2816
1,6619
2,1627
2,1586
1,6144
1,7469
1,6780
1,7060
1,2247
1,3713
1,2247

34

0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0070
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001
0,0001

A identificacdo de genes que condicionam resisténcia ou tolerancia para a murcha de

curtobacterium € o primeiro passo para que o melhorista tenha sucesso em seu programa de

melhoramento. A partir disso, os trabalhos de pesquisa devem abranger aspectos como o

conhecimento do fendtipo da reagcdo do hospedeiro, do numero de genes envolvidos em cada

reacao, das interacdes com o ambiente, dos mecanismos genéticos envolvidos, bem como a

identificacdo de marcadores moleculares para a sua utilizacdo na selecdo assistida por
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marcadores, 0s quais sdo de extrema valia nos programas de melhoramento, porque permitem
utilizar os genes disponiveis de forma a obter uma protecdo consistente contra o patdgeno

(RAVA et al., 2004; ALMEIDA et al., 2007).

2.1.6 Conclusdo

Ha variabilidade para a reacdo da resisténcia da murcha de curtobacterium dentre os
acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Feijdo da UDESC. O Xan 159 é tolerante ao
isolado Cff 2634 de Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens, sendo indicado para

uso em programas de melhoramento no desenvolvimento de geno6tipos resistentes.
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3 CAPITULO II

3.1 HERANCA DA RESISTENCIA DA MURCHA DE CURTOBACTERIUM EM FEIJAO

3.1.1 Resumo

A murcha de curtobacterium tem se mostrado uma das doencas emergentes mais importantes
na cultura do feijdo. Estudos do controle genético da doenca sdo fundamentais para o
desenvolvimento de cultivares resistentes. Esse trabalho teve como objetivo determinar a
heranca da resisténcia da murcha de curtobacterium em feijdo. A analise dialélica mostrou
que, embora ambos os efeitos aditivos e ndo-aditivos estdo envolvidos, o efeito aditivo é mais
importante no controle da murcha de curtobacterium. O genétipo IAC Carioca Pyata
apresentou a maior capacidade geral de combinacdo e é recomendado para uso em
cruzamentos dirigidos que objetivam o desenvolvimento de genoétipos resistentes. A analise
das médias das geracBes entre gendtipos tolerantes x suscetiveis (IAC Carioca Arud x SCS
Guard e IAC Carioca Pyatd x Pérola), demonstra a importancia dos efeitos para a
determinacdo do carater e que isso € devido a presenca de interagdes de dominancia presente
nos dois cruzamentos. As analises das variancias das seis geracfes a analise das medias
apresentaram resultados semelhantes, onde o efeito aditivo possui maior importancia para a
heranca da murcha de curtobacterium. A herdabilidade no sentido restrito foi de 29% e 44%,

demonstrando que ha possibilidade de obter ganhos com a sele¢do de individuos resistentes.
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Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L. Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens
Resisténcia genética. Controle genético. Dielelo. Componentes de média. Componentes da

variancia.

3.1.2 Abstract

Curtobacterium wilt has become one of the most important emerging diseases in bean plants.
Studies of genetic control of disease are essential for the development of resistant cultivars.
This study aimed to determine the inheritance of resistance in bean curtobacterium wilt.
Diallel analysis showed that although both the additive effects and non-additive are involved,
the additive effect is more important in controlling the curtobacterium wilt. The IAC Carioca
Pyatd had the highest general combining ability and is recommended for use in breeding
programs that aim to develop resistant genotypes. The analysis of the means of generations
between genotypes tolerant x susceptible (IAC Carioca Arua x SCS Guaré and IAC Carioca
Pyatad x Pérola), demonstrates the importance of the effects on the character and determination
that this is due to the presence of dominance interactions present in both crosses. Analyses of
variance of six generations agree with the results found by the analysis of averages, where the
additive effect has greater importance for the inheritance of curtobacterium wilt. The narrow
sense heritability was around 35%, demonstrating that it is possible to gain with the selection

of resistant individuals.

Key-words: Phaseolus vulgaris L., Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens,

genetic resistance, genetic control. Diallel. Components of average. Components of variance.
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3.1.3 Introducéo

Evolutivamente, plantas e patdgenos vém interagindo desde os tempos mais remotos,
sendo que, ap6s o surgimento da agricultura intensiva, expressivas alteragdes ambientais
refletiram seus efeitos nas populacdes tanto dos patdgenos quanto das espécies cultivadas.
Todas essas mudancas tém culminado no surgimento de novas doencas, de patégenos mais
resistentes e no aumento da fregiiéncia de epidemias, causando sérios prejuizos e perdas aos
agricultores (SHUELTER et al., 2003). Recentemente, a murcha de curtobacterium ou murcha
bacteriana, causada por Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens foi identificada em
varias regides produtoras de feijao no Brasil (MARINGONI e ROSA, 1997; LEITE JUNIOR
et al., 2001; UESUGI et al., 2003; THEODORO et al., 2004), fato este que tem motivado as
pesquisas e apontado a murcha de curtobacterium como umas das doencas emergentes de
maior importancia para a cultura do feijao.

O controle da doenca depende da combinacdo de praticas culturais, incluindo uso de
sementes sadias, rotacdo de cultura e utilizagdo de cultivares resistentes. Sendo que, a
resisténcia genética é considerada o meio mais eficiente e econdmico para o0 controle da
murcha de curtobacterium, além de ser de facil adocdo pelo agricultor (MARINGONI e
CAMARA, 2006; HERBES et al., 2008). Para o desenvolvimento de cultivares resistentes, o
conhecimento da variabilidade do patdgeno, fontes de resisténcia e 0 mecanismo de heranca
da resisténcia do hospedeiro séo requisitos basicos.

Estudos da heranca da resisténcia da murcha de curtobacterium em feijao séo restritos,
o primeiro relato foi realizado por Coyne et al. (1965) e posteriormente por Coyne et al.
(1966). Os autores demonstram que a reacdo de tolerancia € determinada por dois genes
recessivos, nos dois cruzamentos utilizando a linhagem P1 165078 como doador de alelos

tolerantes. No Brasil, Krause (2008) estudou o controle genético de caracteristicas
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agrondmicas e a reacdo a murcha de curtobacterium em feijdo-vagem por meio de dialelo.
Ainda, segundo Krause os genitores Novirex, Manteiga Baixo e IAC Carioca Tybata
obtiveram as melhores capacidades gerais de combinacdo, indicando a presenca de genes com
efeito aditivo para a reducdo da doenca. As combinacbes Manteiga Baixo x Novirex e
Manteiga Baixo x Cota destacaram por apresentar as menores estimativas negativas da
capacidade especifica de combinacao.

Dada a importancia do feijdo no pais e a disponibilidade de acessos e cultivares
portadores de alelos tolerantes a doenca, é imprescindivel que se desenvolvam trabalhos que
implementem a utilizacdo dos recursos genéticos disponiveis para o melhor conhecimento da
natureza e da magnitude dos efeitos génicos que controlam a resisténcia, visando a escolha do
método mais adequado a ser aplicado na selecdo e na predi¢do do comportamento de geragdes
segregantes para o desenvolvimento de novas cultivares de feijao. Nesse sentido, o objetivo
desse estudo foi determinar a heranca da resisténcia da murcha de curtobacterium através de
um dialelo completo com cinco genitores e o estudo de geracgdes P1, Py, F1, F2, RC; e RC, em

dois cruzamentos de feijéo.

3.1.4 Material e Métodos

3.1.4.1 Genétipos utilizados e cruzamentos

Cinco genotipos de feijdo com diferentes reagOes de resisténcia a murcha de
curtobacterium foram cruzados em esquema dialélico, obtendo 10 combinacdes hibridas F; e

10 hibridos reciprocos. Os genotipos IAC Carioca Arud, IAC Carioca Pyata e IAC Carioca
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Tybatéd foram utilizados como pais portadores de alelos que condicionam tolerancia a murcha
de curtobacterium, enquanto Pérola e SCS Guard sdo genotipos sensiveis a doenca. Dois
cruzamentos entre gendtipos tolerantes e sensiveis (IAC Carioca Arua x SCS Guara e IAC
Carioca Pyata x Pérola) foram utilizados para dar origem as geracdes fixas: P;, P, e F1, e as

geracdes segregantes F,, RC; e RC..

3.1.4.2 Resisténcia a murcha de curtobacterium

No primeiro experimento, o dialelo completo contendo os pais, os hibridos F;’s e os
hibridos reciprocos foi avaliado quanto a reacdo a murcha de curtobacterium em casa de
vegetacdo, num delineamento inteiramente casualizado com 10 repeticdes por tratamento,
sendo cada planta considerada uma repeticéo.

As duas familias compostas das seis geracGes (P1, P2, Fi, F2, RC; e RC,) foram
avaliadas em um segundo experimento, novamente em casa de vegetacdo com temperatura
ascilando entre 20 e 25°C. Utilizou-se um delineamento inteiramente casualizado com ndmero
diferente de plantas por geragéo. O solo utilizado foi uma mistura de solo de barranco, esterco
bovino curtido e substrato, corrigido conforme o recomendado para a cultura do feijao.

Para os dois experimentos, aos nove dias ap6s a emergéncia das plantas foi realizada a
inoculacdo, conforme a metodologia de Maringoni (2002). Foi utilizado o isolado de
Curtobacterium flaccumfaciens pv. flaccumfaciens Cff 2634, o qual foi cultivado em meio de
cultura nutriente-sacarose-agar (NSA) por 48 horas a uma temperatura de 28°C em camara de
crescimento bacteriano. ApOs o crescimento das bactérias foi procedida a diluicdo das
mesmas, em solucéo salina, a 0,85% de NaCl, até atingir uma concentracéo de 10° u.f.c.ml™,

medidas em espectrofotdmetro, com densidade Optica de 600 nm. A inoculacéo foi realizada
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através de duas puncbes no caule, entre as folhas cotiledonares e as folhas primarias,
utilizando uma haste reta previamente umedecida na solucdo bacteriana.

A avaliacdo dos sintomas da doenca foi realizada aos 30 dias ap06s a inoculacdo da
bactéria nas plantas, empregando uma escala de notas adaptada por Maringoni (2002), onde:
0: sem sintomas de doenca; 1: sintoma de mosaico nas folhas; 2: poucas folhas murchas (1 a 3
folhas, menos de 10% das folhas das plantas); 5: aproximadamente 25% de folhas
apresentando murcha e amarelecimento; 7: aproximadamente 50% de folhas murchas,
amarelecimento e necrose de foliolos, plantas com nanismo; 9: aproximadamente 75% ou
mais de folhas com murcha e/ou necrose, queda prematura de folhas, nanismo severo e/ou

morte da planta.

3.1.4.3 Andlise estatistica

Para a andlise dialélica foi utilizado o método | de Griffing (1956) admitindo o modelo
como fixo (modelo 1), para estimar a capacidade geral de combinacdo (CGC), capacidade
especifica de combinacdo (CEC) efeito reciproco (REC), efeito dos genes nucleares da mée
(GNM) e efeito extracromossomico (EEC).

As andlises de variancia, utilizadas para estimar as médias e variancias das
populacdes, foram realizadas para cada geracdo de cada familia. As analises de médias de
geracdo, pelo método dos quadrados minimos ponderados, foram efetuadas para estimar os
efeitos envolvidos na determinagdo da resisténcia genética da murcha de curtobacterium,
utilizando os seis parametros do modelo completo, conforme Mather e Jinks (1984) e Cruz e
Regazzi (1997). Baseadas nas estimativas do componente de media (m), aditivo (a) e de

dominancia (d), foram estimados os outros parametros que se referem as interacGes epistaticas
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(aa, ad e dd). A significancia da hipotese de que cada parametro é nula, isto é, Ho: bi = 0
pode ser avaliada pelo teste t.

A partir das variancias fenotipicas de cada geracdo foram estimados 0s componentes
de variancia genética e de ambiente para o carater avaliado. No modelo completo de Mather e
Jinks (1984), tomando a geracdo F, como populacdo de referéncia, foram estimados os
componentes de variancia ambiental na F, (62), variancia genética (aj), variancia genética
aditiva (g2) e variancia genética dominante (3). A partir das estimativas dos componentes da
variancia estimou-se a herdabilidade no sentido amplo (h2) e no sentido restrito (h2). A
estimativa do niumero de genes foi realizado utilizando a formula descrita por Cruz e Regazzi
(1997) considerando o grau médio de dominancia com base nas variancias (gmd).

As analises foram realizadas com auxilio dos softwares SAS — Macro Diallel-SAS05

(ZHANG et al., 2005) e Genes (CRUZ, 2006).

3.1.5 Resultados

3.1.5.1 Analise dialélica para a resisténcia a murcha de curtobacterium

Os genotipos IAC Carioca Arud, IAC Carioca Pyatd e IAC Carioca Tybata
apresentaram as menores médias para os sintomas da murcha de curtobacterium como ja era
esperado, enquanto Pérola e SCS Guara tiveram notas elevadas, demonstrando sensibilidade a
doenga (Tabela 4). Os hibridos F;’s e reciprocos do cruzamento IAC Carioca Arud x TAC
Carioca Tybatd (tolerante x tolerante) chamam atengdo por apresentar médias superiores as

médias dos pais (6,70 e 5,40), indicando que a tolerancia da murcha de curtobacterium nestes
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cruzamentos deve-se a genes com efeito recessivo, pois os alelos de tolerancia a doenca dos
pais ndo estdo se manifestando nos filhos. Os cruzamentos entre gendtipos tolerantes e
sensiveis IAC Carioca Arud x Pérola e IAC Carioca Arud x Guara (Fi’s e reciprocos)
apresentaram notas elevadas, com médias pendendo para o pai suscetivel, também indicando
que os genes de tolerancia sdo recessivos. Ja 0s cruzamentos F;’s e reciprocos do IAC Carioca
Pyatd x Peérola e IAC Carioca Pyatd x Guara, todos tolerantes x sensiveis, apresentaram
médias inferiores a média dos pais, demonstrando que para estes cruzamentos a tolerancia foi

dominante.

Tabela 4 — Médias para as notas dos sintomas da Murcha de Curtobacterium para o dialelo completo envolvendo
cinco genatipos de feijao, Lages-SC, 2010.

Meédias dos sintomas de murcha de curtobacterium

IAC Carioca IAC Carioca IAC Carioca Pérola SCS Guara
Arud Pyatd Tybata
IAC Carioca Arua 1,68 2,10 6,70 7,40 6,30
IAC Carioca Pyata 2,40 1,90 1,30 0,90 1,50
IAC Carioca Tybatd 5,40 1,50 1,60 3,90 1,60
Pérola 7,40 1,60 6,40 6,80 8,70
SCS Guara 7,40 2,40 4,90 7,60 8,20

De acordo com a andlise de variancia dialélica os pais diferiram em relacdo a
capacidade geral de combinagdo (CGC) e os hibridos apresentaram distintas capacidades
especificas de combinacdo (CEC) (Tabela 5). O fato de que tanto a CGC quanto a CEC foram
significativas indica que ambos os efeitos aditivos e nédo aditivos estdo envolvidos na
resisténcia genética da murcha de curtobacterium nos genotipos estudados, sendo que a
magnitude do quadrado médio para a CGC indica a predominancia de afeitos aditivos. O
efeito significativo para o efeito reciproco (REC) e efeito dos genes nucleares da mae (GNM)

demonstra que as combinagdes agem diferenciadamente quando um gendtipo é considerado
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mée ou pai, e que esse fato deve a presenca de genes nucleares herdados da mée que sao

responsaveis por certas condi¢@es do citoplasma do ovulo.

Tabela 5 — Andlise de variancia para as notas dos sintomas da Murcha de Curtobacterium de acordo com o
método de Griffing (1956) no dialelo completo envolvendo cinco gendtipos de feijdo, Lages-SC,

2010.

Fontes de variacédo GL Quadrado meédio Valor de F Prob > f
Tratamento (24) 74,371 15,180 0,000
CGC 4 286,203 58,409 0,000
CEC 10 51,924 10,597 0,000
REC (10) 11,340 2,314 0,013
GNM 4 21,500 4,387 0,002
EEC 6 4,567 0,932 0,472
Erro 215 4,899

GL = Graus de Liberdade; CGC = capacidade geral de combinacdo; CEC = capacidade especifica de
combinacdo; REC = efeito reciproco; GNM = efeito de genes nucleares da mée; EEC= efeito

extracromossémico.

Valores negativos para os efeitos da CGC e CEC indicam tolerancia a murcha de
curtobacterium, ou seja, menores sintomas da doencga, enquanto sinais positivos para 0s
efeitos da CGC e CEC, indicam tendéncia de suscetibilidade. Os efeitos da CGC foram
significativos para todos 0s genoétipos, e baseado nisso, os gendtipos IAC Carioca Pyata e IAC
Carioca Tybatd podem ser recomendados como genitores com capacidade de diminuir os
sintomas da murcha de curtobacterium (Tabela 6), enquanto os gendtipos suscetiveis Pérola e
SCS Guaréa e até mesmo o gendtipo tolerante IAC Carioca Arud contribuem para aumentar o
carater. As combinagfes hibridas entre o genotipo tolerante IAC Carioca Pyatd e os dois
gendtipos suscetiveis Pérola e SCS Guarad apresentaram efeitos significativos e negativos

(Tabela 6) demonstrando a existéncia de efeito heterotico para a resisténcia a murcha de
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curtobacterium. J& as combinagdes entre IAC Carioca Arud (tolerante) com IAC Carioca
Tybatd, Pérola e SCS Guard demonstraram efeito significativo e positivo, promovendo
aumento do carater. Os efeitos reciprocos para a combinacdo IAC Carioca Tybatd x Pérola e
IAC Carioca Tybata x Guara foram significativas, indicando que para essas duas combinacdes

ocorre diferencas quando o genitor é usado como doador ou receptor de polen.

Tabela 6 — Capacidade geral de combinacdo (CGC), capacidade especifica de combinacdo (CEC) e efeito
reciproco (REC) para as notas dos sintomas da Murcha de Curtobacterium de acordo com o método
de Griffing (1956) no dialelo completo envolvendo cinco gendtipos de feijao, Lages-SC, 2010.

CEC
IAC Carioca IAC Carioca IAC Carioca Pérola SCS Guard CGC
Arud Pyatd Tybata
IAC Carioca Arud -0,041 2,019* 1,109* 4,346* 0,541*
IAC Carioca Pyata o -0,150 0,467 -1,947*  -3,880*  -2,553*
IAC Carioca Tybata L 0,650 -0,100 0,213 -0,540 -0,813*
Pérola 0,000 -0,350 -1,250* 1,420 1,447*
SCS Guara -0,550 -0,450 -1,650* 0,550 1,377*

* Significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.

3.1.5.2 Andlise das médias das geracbes

Os pais utilizados neste estudo ndo representam o0s gendtipos extremos para a
resisténcia e suscetibilidade a murcha de curtobacterium, conforme pode ser verificado pelas
médias (Tabela 7), no entanto ndo houve sobreposicdo das classes das notas para os sintomas.
Os pais tolerantes IAC Carioca Arud e IAC Carioca Pyatd apresentaram médias de 0,89 e
0,51, respectivamente, enquanto que 0s genotipos suscetiveis tiveram notas de 4,31 (SCS

Guara) e 6,897 (Pérola).
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Tabela 7 - Numero de plantas avaliadas (n), média (p), variancia (c°) e erro padrdo da média (oy) para 0s
sintomas da Murcha de Curtobacterium para as seis geracfes das duas populacdes avaliadas, Lages-

SC, 2010.
Geracio n H o’ o,

IAC Carioca Arud x SCS Guara

Py 38 0,895 0,529 0,014
P, 38 4,316 6,005 0,158
Fi 44 4,522 6,022 0,137
F, 206 4,388 7,994 0,039
RC, 15 2,533 6,695 0,446
RC, 27 4,740 6,968 0,258
IAC Carioca Pyata x Pérola

Py 45 0,511 0,891 0,020
P, 39 6,897 5,884 0,151
Fy 44 0,773 0,738 0,016
F, 208 2,043 7,404 0,035
RC, 32 0,594 0,765 0,024
RC, 37 2,648 10,734 0,290

O comportamento verificado nas geracdes F; e F,, para ambos 0s cruzamentos, sugere

que interacOes alélicas ndo aditivas estdo envolvidas, uma vez que as médias sdo diferentes

das médias dos pais. O cruzamento IAC Carioca Arud x SCS Guara apresentou interacao

alélica dominante pendendo para o pai com maior média de sintomas da doenca, uma vez que

as médias das populagdes F; e F, sdo diferentes da média dos pais, pendendo para a média do

genitor pérola, indicando que a toleréncia é dada por genes recessivos. Ja o cruzamento IAC

Carioca Pyatd x Pérola apresentou interacdo alélica dominante pendendo para IAC Carioca

Pyatd, ou seja, 0 pai com menor meédia, sugerindo que para este cruzamento os genes de

tolerancia sdo dominantes.

O efeito génico envolvido com a resisténcia genética da murcha de curtobacterium foi

investigada pela andlise das médias das geracOes das duas familias, através do modelo

completo (Tabela 8).
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Tabela 8 — Estimativa da média geral (m) e dos desvios devido aos efeitos aditivos (a), desvios devido aos
efeitos de dominancia (d), efeitos epistaticos do tipo aditivo-aditivo (aa), aditivo-dominante (ad) e
dominante-dominante (dd), obtidos pela analise das seis geracdes (P4, P, F1, F2, RC; € RC,) para as
duas populacdes avaliadas, Lages-SC, 2010.

Pardmetro GL Estimativa Variancia t
IAC Carioca Arud x SCS Guara
m 319 5,610 3,482 3,007*
a 74 -1,710 0,043 -8,249*
d 362 -3,801 28,368 -0,713
aa 245 -3,005 3,438 -1,620*
ad 114 -0,994 2,989 -0,574
dd 362 2,713 12,611 0,764
IAC Carioca Pyatd x Pérola
m 356 5,392 1,868 3,945*
a 82 -3,193 0,042 -15,458*
d 399 -8,777 13,984 -2,347*
aa 274 -1,688 1,825 -1,249
ad 149 2,276 1,427 1,906*
dd 399 4,157 5,832 1,721*

GL = Graus de Liberdade; * Significativo a 5% de probabilidade

Os efeitos genéticos estimados para os seis parametros do modelo mostram que, para
os dois cruzamentos o efeito aditivo foi significativo e para o cruzamento IAC Carioca Pyaté
x Pérola efeitos d foram significativos e tiveram magnitudes maiores. IAC Carioca Arud x
SCS Guara mostraram efeito epistatico do tipo aa, enquanto que o cruzamento IAC Carioca
Pyatd x Pérola mostrou significancia para os efeitos ad e dd. Pela decomposi¢do nao-
ortogonal da soma de quadrados dos parametros (Tabela 9), conclui-se que os efeitos aditivos
apresentam maior importancia na determinacdo do carater, explicando 74,54% da
variabilidade para IAC Carioca Arud x SCS Guara e 88,35 % para IAC Carioca Pyatd x

Pérola.
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Tabela 9 — Decomposicdo ndo-ortogonal da soma de quadrados dos parametros (m, a, d, aa, ad, dd) pelo método
de eliminacdo de Gauss obtidos pela analise das seis geragdes (P1, P,, F1, F», RC; € RC,) para as duas

populacOes avaliadas, Lages-SC, 2010.

Fonte de variacio GL SQ R? (%)
IAC Carioca Arud x SCS Guara

m/ a, d, aa, ad, dd 1 1,285 16,366
a/m, d, aa, ad, dd 1 5,852 74,544
d/m, a, aa, ad, dd 1 0,102 1,300
aa/m, a, d, ad, dd 1 0,376 4,793
ad/m, a, d, aa, dd 1 0,098 1,258
dd/m, a, d, aa, ad 1 0,136 1,736
Total 6 7,850 99,999
IAC Carioca Pyatd x Pérola

m/ a, d, aa, ad, dd 1 1,187 5,142
a/m, d, aa, ad, dd 1 20,392 88,352
d/m, a, aa, ad, dd 1 0,544 2,359
aa/m, a, d, ad, dd 1 0,118 0,514
ad/m, a, d, aa, dd 1 0,518 2,245
dd/ m, a, d, aa, ad 1 0,320 1,387
Total 6 23,081 99,999

GL = Graus de liberdade; SQ = Soma de quadrados; R” = Coeficiente de determinaco

3.1.5.3 Analise dos componentes das variancias

As estimativas dos componentes da variancia, das herdabilidades e do numero de

genes sdo apresentadas na Tabela 10. Para as duas populagdes avaliadas, os efeitos aditivos

foram superiores aos efeitos de dominancia, concordando com os dados anteriores. O

cruzamento IAC Carioca Arud x SCS Guarad apresentou efeito do ambiente com maior

contribuicdo sobre o fenotipo, comparativamente ao efeito genotipico, consequentemente,
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pode-se verificar herdabilidades inferiores aquelas apresentadas pela populacdo IAC Carioca
Pyata x Pérola. A herdabilidade do sentido restrito foi de 29% para IAC Carioca Arua X SCS
Guara e 44% para IAC Carioca Pyata x Pérola, apontando a proporcao da variancia genotipica
que € herdada. A estimativa do numero de genes que governam a resisténcia da murcha de

curtobacterium apontou que estdo envolvidos de trés a quatro genes.

Tabela 10 — Estimativa dos componentes da variancia fenotipica, genotipica, aditiva, de dominancia e ambiental,
herdabilidade do sentido restrito, herdabilidade do sentido amplo, grau médio de dominancia e
ntmero de genes para as duas populacdes avaliadas, Lages-SC, 2010.

Parimetro IAC Carioca Arud IAC Carioca Pyata
x SCS Guara x Pérola
Variancia fenotipica na F, (afz) 7,994 7,404
Variancia genotipica (o) 3,349 5,341
Variancia aditiva (c2) 2,325 3,308
Variancia de dominancia (6 2) 1,024 2,032
Variancia ambiental (c2) 4,645 2,062
Herdabilidade no sentido amplo (h2) 41,898 72,138
Herdabilidade no sentido restrito (hf) 29,090 44,685
Grau médio de dominancia (gmd) 0,938 1,108
Numero de genes (n) 4,353 3,060

3.1.6 Discussao

3.1.6.1 Andlise dialélica

A anélise dialéelica € uma importante ferramenta para identificar os melhores genitores

e combinacdes hibridas para um programa de melhoramento. Os dados apontam que a CGC
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foi superior a CEC, indicando que a maioria dos genes envolvidos com a heranca da
resisténcia da murcha de curtobacterium possuem efeito aditivo. Resultados semelhantes
foram obtidos por Krause (2008) em um dialelo envolvendo cinco genitores para genotipos de
feijdo-vagem para a resisténcia a murcha de curtobacterium.

Na cultura do feijdo se buscam genitores com as mais altas estimativas de CGC, cujos
efeitos aditivos garantem maior concentracdo de alelos favoraveis e, assim, aumentam a
probabilidade de se obter progresso genético no programa de melhoramento. Quando as
estimativas da CGC sdo elevadas, independente de serem positivas ou negativas, 0 genitor em
questdo € muito superior ou muito inferior aos demais genitores do dialelo (CRUZ e
REGAZZI, 1997), nesse sentido, o genitor IAC Carioca Pyatd se apresenta como uma
importante fonte de genes para diminuir os sintomas da murcha de curtobacterium e é
recomendado para participar de blocos de cruzamentos.

Enquanto a capacidade geral de combinacdo (CGC) é usada para designar o
desempenho médio de um genitor em uma série de combinacdes hibridas, o termo capacidade
especifica de combinacdo (CEC) é empregada para identificar certas combinagdes que
possuem desempenho melhor ou pior do que a performance média dos pais envolvidos no
dialelo, portanto, serve para demonstrar a importancia de interacfes alélicas ndo-aditivas, e
aquelas resultantes da complementacdo génica entre os genitores (GRIFFING, 1956). Duas
combinacBes hibridas mostraram efeitos da CEC negativas e significativas, indicando a
importancia da acdo génica ndo aditiva nestes cruzamentos, sendo elas IAC Carioca Pyata x
Pérola e IAC Carioca Pyatd x SCS Guara, as quais sdo recomendadas para recuperar
gendtipos promissores nas geragOes avangadas, uma vez que envolve um pai com elevada
CGC. Em um programa de melhoramento de plantas autogamas, a CEC possui limitacfes
para o uso, porque o produto desejavel no feijdo sao linhas puras (NKALUBO et al., 2009). A

razao para isso € que a agdo génica dominante diminui quando as geracdes sao avancadas,
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devido a reducdo na fracdo de plantas heterozigotas na populacdo. Porém, o uso de
cruzamentos cujas CEC séo elevadas tras acréscimo na probabilidade de se obter sucesso no
processo de melhoramento de plantas autégamas.

A significancia dos cruzamentos reciprocos Pérola x IAC Carioca Tybatd e Guara x
IAC Carioca Tybatd indica que ocorrem diferencas quando estes genitores sdo utilizados
como receptores ou doadores de polen. O efeito dos genes nucleares da mae (GNM)
significativo, também conhecido como efeito materno, indica que genes nucleares maternos
podem estar envolvidos no controle genético da caracteristica heranca da resisténcia da
murcha de curtobacterium, visto que os descendentes dos cruzamentos Pérola x IAC Carioca
Tybatd e Guara x IAC Carioca Tybatd possuem o mesmo fenotipo do genitor feminino. Os
efeitos dos genes nucleares da mée sdo responsaveis por certas condi¢cdes no citoplasma do
ovulo, provavelmente produtos génicos. Contudo, € importante salientar que o efeito de genes
nucleares da mée sobre o fenotipo do filho se da apenas por uma ou no maximo duas geragdes
(RAMALHO et al., 2008). Estes dados séo de grande importancia para os programas de
melhoramento de feijdo, uma vez que ndo havia informac6es do comportamento dos hibridos

reciprocos para a caracteristica de resisténcia da murcha de curtobacterium.

3.1.6.2 Anélise das médias e variancias das geracoes

A maior variancia nas gerac6es dos retrocruzamentos e F,, comparada com as demais
geracOes pode ser atribuida a maior segregacdo dos genes, e consequentemente maior nimero
de classes de sintomas formados. A variacdo dos genitores suscetiveis a doenca
provavelmente esté relacionado ao complexo controle genético e ao efeito pronunciado do

ambiente, o qual permite a formagdo de varias classes para as notas dos sintomas, observado
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nas cultivares Pérola e SCS Guard. Em estudos de resisténcia a antracnose, Nkalubo et al.
(2009) identificaram que os genitores com alelos de tolerdncia eram 0s que apresentavam as
mais baixas variancias, em contrapartida os genitores com variancias elevadas eram os mais
suscetiveis a doenca. As medias das geracdes apontam comportamento diferenciado para os
dois cruzamentos realizados, nas quais é possivel verificar a presenca de interacdo alélica ndo
aditiva, sendo que IAC Carioca Arud x SCS Guard demonstram dominancia pendendo para o
pai suscetivel, ou seja, tolerancia recessiva, e IAC Carioca Pyata x Pérola possui dominancia
pendendo para o pai tolerante, ou seja, tolerancia dominante, 0 que sugere a presenca de
diferentes alelos de resisténcia que segregam nos cruzamentos realizados.

Pelo menos um dos tipos de epistasia (aa, ad ou dd) foi significativa para os dois
conjuntos de geracdes estudadas, indicando a importancia de utilizar o modelo completo nas
analises (NKALUBO et al., 2009). A significancia dos efeitos aditivos (a) e aditivos-aditivos
(aa) para o cruzamento IAC Carioca Aruda x SCS Guara indica que ha possibilidade da
caracteristica ser fixada com a selecdo nas geragdes seguintes. As técnicas de melhoramento
de plantas autégamas se beneficiam da alta variancia aditiva e da interacdo aditiva x aditiva,
pois é possivel obter ganhos genéticos satisfatorios (GRAVINA et al., 2004).

Por definicdo, o componente de efeito aditivo (a) nunca seria negativo, enquanto que o
sinal do componente dos desvios de dominéncia (d) depende da dire¢cdo predominante da
dominancia (MATHER e JINKS, 1984). A existéncia do componente aditivo com sinal
negativo é explicado pelo fato de que nem sempre o genitor P; assim como seu respectivo
retrocruzamento (RC,), refere-se ao gendtipo com maior expressdo do carater, que nesse caso
seria 0 gendtipo de maior suscetibilidade a doenca. Neste caso, 0 P; com maior resisténcia é
aquele que recebeu as menores notas e, consequentemente, menor média, por isso o sinal

negativo do efeito aditivo foi verificado.
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No cruzamento IAC Carioca Pyata x Pérola o efeito aditivo (a) foi negativo, porém
teve menor amplitude quando comparado aos efeitos ndo aditivos. A acdo génica nao-aditiva
ndo se deve somente aos efeitos de dominancia (d), mas também aos efeitos aditivo-
dominante (ad) e dominante-dominante (dd), sugerindo que 0s genes que controlam a
resisténcia da murcha de curtobacterium ndo agem independentemente (CRUZ et al., 2006).
Os efeitos epistaticos sdo mais importantes para 0 melhorista de espécies autogamas do que 0s
efeitos de dominancia, devido ao fato de que a dominancia é quebrada com as geracdes de
auto fecundacdo. A epistasia por outro lado, ndo depende dos locos em heterozigose e pode
permitir, portanto, maior niamero de combinacbes de genes do que a dominancia (OMO-
IKERODAH e FATOKUN, 2009).

O sinal associado com a previsdo do efeito de dominancia indica o genitor que
concentra 0 maior nimero de genes para diminuir ou incrementar a caracteristica e por
convencéao, os resultados de sinal negativo séo utilizados para a P; e sinal positivo para P,
(FALCONER, 1989). Entéo, o sinal negativo indica que o gendtipo IAC Carioca Pyatd (P1)
concentra 0 maior numero de genes para diminuir os sintomas da murcha de curtobacterium.
O cruzamento IAC Carioca Pyatd x Pérola demonstrou ser promissor para diminuir 0s
sintomas da murcha de curtobacterium, no entanto, a presenca de efeitos de dominéncia
prejudica a selecdo para a resisténcia em geracoes segregantes, porque estes efeitos tendem a
desaparecer, indicando a conveniéncia da selecdo mais rigorosa a partir de uma fase mais
tardia de endogamia. Apesar do efeito de dominancia ser superior ao da aditividade (a), pela
decomposicdo ndo-ortogonal, é possivel verificar que os efeitos aditivos apresentam maior
importancia na determinacdo do carater nos dois cruzamentos. Estes resultados evidenciam a
possibilidade de obtencdo de gendtipos homozigotos superiores a partir da selecdo nas

populagdes provenientes da geracéo F, (SCHUELTER et al., 2003).
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As analises das variancias das seis geragdes concordam com os resultados encontrados
pela analise das médias, onde o efeito aditivo possui maior contribuicdo para explicar a
heranca da murcha de curtobacterium. A herdabilidade no sentido amplo aponta que 41% e
72% da variacdo da populacdo € devido a causas genéticas, e que 29% e 44%,
respectivamente, é atribuida a causas genéticas de natureza aditiva, e, portanto héa
possibilidade de obter ganhos com a selecdo, 0o que pode ser evidenciado também, pela
superioridade dos efeitos aditivos em relacéo aos efeitos de dominancia. As herdabilidades da
populacdo para IAC Carioca Arua x SCS Guara foi relativamente inferior as herdabilidades da
populacdo IAC Carioca Pyatd x Pérola, isto € devido ao fato de que o ambiente exerceu
consideravel influéncia na expressdo do carater em estudo para a primeira populacdo e,
portanto, diminuiu a porcdo do fenétipo que pode ser herdado. E importante ressaltar que,
apesar das herdabilidades aqui obtidas serem uma propriedade do caréater, sendo valida apenas
para a populacdo e as condi¢cdes ambientais a que os individuos foram submetidos, elas sao
um forte indicativo da magnitude da herdabilidade da murcha de curtobacterium (RAMALHO
et al., 1993; CRUZ e REGAZZI, 1997). As baixas herdabilidades s&o um indicativo de que a
murcha de curtobacterium possui um controle complexo e a obtencdo de cultivares resistentes
é dificil e demanda muito trabalho aos programas de melhoramento.

A estimativa do numero de genes confirma o carater quantitativo da heranca da
resisténcia encontrados anteriormente por Coyne et al. (1965) e Coyne et al. (1966) em seus
trabalhos. Estes valores ndao podem ser tomados de forma absoluta, mas sim como um
indicativo do tipo de heranca envolvida, se é de natureza mono, oligo ou poligénica. Além
disso, pode-se verificar que cada cruzamento possui particularidades, dependendo dos
gendtipos utilizados e dos fatores externos que interferem, ja que a estimativa do nimero de

genes é muito sensivel a variagcdo ambiental.
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3.1.7 Conclusao

No controle genético da resisténcia da murcha de curtobacterium estdo envolvidos
tanto efeitos aditivos quando ndo aditivos, sendo que os efeitos aditivos sdo mais importantes.
O genitor IAC Carioca Pyatd apresentou a melhor capacidade geral de combinagédo e €
recomendado para participar de blocos de cruzamentos para o desenvolvimento de cultivares
resistentes. As analises das meédias e variancias das geracfes sugere a presenca de efeitos
aditivos envolvidos no controle genético da murcha de curtobacterium, demonstrando
possibilidade de obter sucesso com a selecdo. A herdabilidade no sentido restrito para a
murcha de curtobacterium variou de 29% a 44%. Estimativas do numero de genes sugere que

estdo envolvidos mais de 3 genes no controle da murcha de curtobacterium.
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4 CONCLUSAO GERAL

O Xan 159 ¢ tolerante a murcha de curtobacterium, e € indicado para uso em
programas de melhoramento para o desenvolvimento de cultivares tolerantes.

No controle genético da resisténcia da murcha de curtobacterium estdo envolvidos
tanto efeitos aditivos quanto ndo aditivos, sendo que os efeitos aditivos sdo mais importantes,
possibilitando sucesso com a selecéo de plantas tolerantes a murcha de curtobacterium.

A heranca genética da resisténcia da murcha de curtobacterium é uma caracteristica
poligénica, com mais de trés genes envolvidos e herdabilidade no sentido restrito de 29% e

44%.
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