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Resumo — O objetivo deste trabalho foi caracterizar 154 linhagens endogéamicas recombinantes por
meio daavaliagdo de caracteristicas quantitativas, morfol égicas, moleculares e de resisténcia a doengas
e mapear locos de caracteristicas quantitativas associados a ciclo e produtividade do feijoeiro-comum.
Adotando o valor do limite de deteccdo (LOD) de 4,0 e uma frequiiéncia méxima de recombinacdo
de 0,40, foram mapeados 43 marcadores em nove grupos de ligacdo cobrindo uma distancia de
recombinacdo total de 247,8 cM. A disténciaentre marcadores adjacentes variou entre 0 e 28 cM, com
médiade 7,3 ctM. Os grupos de ligagdo variaram em tamanho de 2,3 a61,2 cM. Osgenes deresisténcia
a ferrugem e a antracnose ficaram localizados no mesmo grupo de ligag8o. Foram mapeados locos
associados as oito caracteristicas quantitativas estudadas, e a explicagdo da variancia fenotipica pelos
marcadores variou de 14,03% a 40,14%. Os resultados encontrados lan¢am bases para o desenvolvi-
mento de mapas especificos saturados e de utilidade em programas de melhoramento do feijoeiro-
comum.

Termos paraindexagdo: Phaseolus vulgaris, QTL, mapagenético, progénie, marcador genético, método
de melhoramento.

Characterization of recombinant inbred linesand QTL mapping associated to the cycle
and yield of common bean

Abstract — The objectives of thiswork were to characterize 154 recombinant inbred lines of common
bean by evaluation of quantitative, morphologic, molecular and disease resistance characteristicsand to
map quantitativetrait loci (QTL) associated to the cycle and production of common bean. UsingaL OD
score of 4.0 and arecombination frequency of 0.40, 43 markerswere mapped into nine linkage groups,
covering a total recombination distance of 247.8 cM. The distance between adjacent markers varied
between 0 and 28 cM with average of 7.3 cM. Thelinkage groupssize varied between 2.3 and 61.2 cM.
The anthracnose and rust resistance genes were mapped in the same linkage group. QTL associated to
the eight quantitative characteristics were mapped. The phenotypic variance explained by the QTL
varied between 14.03% and 40.14%. The results obtained are the basis for the devel opment of specific
saturated maps to be used in common bean programs.

Index terms: Phaseolus vulgaris, genetic maps, progeny, genetic markers, breeding methods.
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Introducéo

O feljoeiro-comum, Phaseolus vulgarisL.,éuma
leguminosadipléide (2n = 2x = 22) com genomareda-
tivamente pequeno, contendo 0,66 picogramas de
DNA por genoma hapléide, o que equivale a
6,33x108 pares de nucleotideos (Arumuganathan &
Earle, 1991). Os trabalhos de mapeamento genético
dofeijoeiro-comumtiveraminicio com o primeiro mapa
de ligac&o publicado por Lamprecht (1961). A partir
de entdo, numerosos trabalhos de ligac&o entre
genes marcadores tém sido gerados. Bassett (1991)
publicou um mapa de ligagdo revisado do feijoeiro-
comum, constituido de 13 gruposdeligacdo incluin-
do genesque controlam caracteristicas morfol 6gicas
e de pigmentagdo, tais como cor de flor e semente.
Nadltimadécada, al guns marcadoresisoenziméticos
tém sido usados para 0 mapeamento (Vallgjos &
Chase, 19914, 1991b). O avanco dastécnicas de bio-
logiamolecular e o desenvolvimento dos marcadores
moleculares do DNA tém permitido a construgéo de
mapas genéticos mais saturados parao feijoeiro-co-
mum (Vallgoset d., 1992; Nodari et al., 1993;Miklas
etd., 1998).

O desenvolvimento de mapas genéticos é consi-
derado uma das aplicagdes de maior impacto da
tecnologia de marcadores moleculares na andlise
genéticade espécies e, potencial mente, no melhora-
mento de plantas. No contexto do melhoramento de
plantas, os mapas genéticos possi bilitam a cobertu-
ra e andlise completa de genomas, a decomposi¢ao
decaracteristicasgenéticas compl exasnos seus com-
ponentes mendelianos, a localizag&o de regides
gendmicas que controlam caracteresdeimportancia,
aquantificagéo do efeito dessas regides na caracte-
ristica estudada e a canalizag&o de toda essa infor-
magao para uso em programas de melhoramento.

A construcdo de um mapa genético estimula a
aquisicdo deinformagdesimportantes parao melho-
ramento genético de uma espécie. Tais informacdes
variam desde a associagdo de marcadores com
caracteresqualitativoselocalizagdo dos mesmosnos
grupos de ligacdo, até a identificagdo de regides
gendmicas associadas a caracteres quantitativos
(Ferreira& Grattapaglia, 1995).

Diferentes caracteristicas tém sido utilizadas na
construcdo dos mapas genéticos. Até meados da
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década de 60, tais estudos utilizavam marcadores
morfoldgicos, em geral fenétipos de facil identifica-
¢do visual, como cor de pétalas, de semente, de
hipocétilo e morfologia floral e foliar. Esses
marcadores contribuiram significativamente para o
desenvolvimento tedrico daanalise deligacdo génica
e paraaconstrucao das primeiras versdes de mapas
genéticos. Entretanto, em razéo do seu nimero limi-
tado, a probabilidade de se encontrar associagdes
significativas entre esses marcadores e caracteres
deimportanciaeconémicaerareduzida. A revolugdo
neste quadro iniciou-se com o desenvolvimento de
marcadores isoenzimaticos, os quais dobraram o
numero de marcadores genéticos disponiveis. Com
0 advento das técnicas modernas de biologia
molecular, surgiram diversos métodos de detecgéo
de polimorfismo genético diretamente no DNA
(Ferreira& Grattapaglia, 1995).

Objetivou-senestetrabal ho caracterizar 154 linha-
gens endogéami cas recombinantes por meio daavali-
acdo de caracteristicas quantitativas, morfol 6gicas,
mol ecul ares e de resi sténciaadoencas e mapear locos
de caracteristicas quantitativas relacionadas ao ci-
clo e a produtividade do feijoeiro-comum, visando
lancar bases para 0 desenvolvimento de mapas es-
pecificos saturados e de utilidade nos programas de
mel horamento dessa cultura.

Material e M étodos

Material genético

A populaggo segregante composta por 154 linhagens
endogéamicasrecombinantes (LER) defeijoeiro-comumfoi
originada do cruzamento entre a cultivar Ouro Negro e a
cultivar Rudd, em casa de vegetagdo. A confirmagdo dos
cruzamentos foi feita utilizando a cor da flor como gene
marcador. Foram obtidas, aproximadamente, 40 sementes
F1, as quais foram semeadas em casa de vegetagdo. Uma
amostrade 160 sementes F, foi avancada até ageragio -,
utilizando o0 método do descendente de uma Uinica semente
ou SSD (Single Seed Descent). Esse método é redizado
tomando-se uma Unica semente de cada individuo de uma
geracdo paraestabel ecer ageracdo subseqliente (Brim, 1966).
Conforme sugerido por Brim (1966), foram semeadastrés
sementes de cada planta F, para garantir a
representatividade da popul agéo base. Apdsaemergéncia,
uma Unicaplantafoi preservada. Tal procedimento foi re-
petido nas geracBes seguintes até a geragdo F,, quando o
nivel de homozigose desegjado foi obtido. Cada planta I
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obtidaapartir deumaplantaF, foi consideradaumalinha-
gem endogéamicarecombinante e suas sementes foram mul-
tiplicadas em casa de vegetagdo para avaliar a segregacao
daresisténcia as doencas e as caracteristicas quantitativas
e morfoldgicas no ensaio de campo.

Avaliacdo da resisténcia a doencas e car acteristicas
mor foldgicas

Na avaliagdo da resisténcia das 154 linhagens a ferru-
gem, antracnose e mancha-angular, foram utilizadas racas
fisiol 6gi cas que causavam reagOes diferenciaisnosgenitores
Rudae Ouro Negro. Umasemente de cadalinhagem egenitor
(Rudéa e Ouro Negro) foi cultivada em casa de vegetagdo
para avaliar areagdo a cada raga fisiologica. As sementes
foram pré-germinadas em papel germitex a 36°C e, apos a
emissao daradicula, transferidas parabandejas de plastico
contendo mistura de solo e esterco curtido, na proporcéo
de4:1, adubada ho momento do preparo com 5 kg do adu-
bo 4-14-8 por m® de substrato. As plantasforam mantidas
em casade vegetacao, antesdainoculagdo. Asracasfisiol 6-
gicas de Uromyces appendiculatus, Colletotrichum
lindemuthianum e Phaeoi sariopsisgriseola, e os métodos
deinoculacdo e avaliago de cadadoencaforam osmesmos
relatados por Faleiro et a. (2003).

Foram avaliadas as seguintes caracteristicas
morfoldgicas: cor da flor, cor do hipocoétilo, cor do
cotilédone, cor da listra da semente, cor do tegumento,
tipo de gréo e habito de crescimento. Testes de c? foram
usados para andlisar a heranga das caracteristicas.

Obtencgado dos mar cador es moleculares

Amostras de DNA de folhas de cada uma das 154 li-
nhagens e dos genitores Ouro Negro e Ruda foram extrai-
das de acordo com o0 método de Doyle & Doyle (1990).
Asamostras de DNA dos genitores foram amplificadas
por meio da reagdo em cadeia da polimerase (PCR) com
100 diferentes primers, incluindo decAmeros e SCARS, de
acordo com Faleiro (2000). Os primers que revelaram
polimorfismo entre os genitores foram usados paraampli-
ficar amostras de DNA das 154 linhagens. A partir dos
produtos de amplificagcdo do DNA, foi construida uma
matriz de valores binérios, considerando-se a presenca (1)
ou auséncia (0) de bandas nos genitores e nas linhagens.
Testes de c? foram usados para confirmar a heranca
monogénica dos marcadores molecul ares.

Andlise das car acter isticas quantitativas

A avaliacdo das caracteristicas quantitativas foi feita
com base em um ensaio de campo conduzido no periodo
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de abril a julho de 1999, na estagdo Experimental de
Coimbrada Universidade Federal de Vigosa. Foi utilizado
0 delineamento de blocos completos casualizados, com
quatro repeticoes. Cada parcel aexperimental foi constitu-
idapor 10 sementes, distribuidasem umafileirade 1 mde
comprimento com espagosde 0,5 m entre si. Foi utilizada
umabordadura, contornando todo o experimento. Os tratos
culturais foram os norma mente recomendados paraa cul-
turado feijoeiro, sendo utilizada airrigagéo quando neces-
saria

Foram avaliados os seguintes caracteres. nimero de
dias até o florescimento (FLOR), contados a partir do
plantio até que, pelo menos, 50% das plantas apresentas-
semumaflor aberta; nUmero dediasatéamaturacéo (MAT),
decorridos do plantio até quando 90% das vagens estives-
sem secas; peso de 100 sementes (P100), amostradas em
cada parcela; producdo de gréos;, nimero de vagens por
planta(VAPLA); nUmero de sementes por planta(SEPLA);
nimero de sementes por vagem (SEVAG); producdo mé-
dia por planta (PRPLA) e producdo média por
vagem (PRVAG).

A andlise de varianciafoi feita segundo o modelo esta
tistico:
Yij=m+Gi+Bj + 6,
em que Y;; € o vaor da caracteristica da i-ésima linhagem
no j-ésimo bloco; méameédiagerd; G; éo efeito dai-ésima
linhagem (i =1,2,...,9); B € o efeito do j-ésimo bloco
(1=12...1); g €oerroaeatorio, g~NID (0, s 2).

Considerando-se as andlises de variancia de cadacarac-
teristica, foram obtidas as estimativas da variancia
genotipicaentrelinhagens(§ %), davarianciafenotipica( §7)
edavarianciaambiental (§ 2). Foram estimados coeficien-
tes de correlagdes genatipicas e fenotipicas entre as oito
caracteristicas quantitativas. Para isso, foram obtidos os
produtos médios entre os varios caracteres analisados uti-
lizando o método relatado por Kempthorne (1966).
A partir destas andlises, foram obtidas as estimativas da
covarianciagenotipica e fenotipica entre as caracteristicas
duas a duas e os coeficientes de correlagdo genotipica e
fenotipica. Foi estimada, para cada caracteristica, a
herdabilidade (h?), por meio daférmula

h? (%) = 1008 2/(QMg/r).
Construgao do mapa genético de ligagao

O mapa genético foi construido com base em caracte-
risticas morfol dgicas, moleculares e de resisténcia a doen-
¢as que segregaram de acordo com a proporgdo esperada
de heranca monogénica em cada linhagem, ou sgja, 1:1.
O célculo da freqiiéncia de recombinacdo e das distancias
genéticas entre os diferentes marcadores genéticos, bem
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como a determinagdo do posicionamento dos marcadores
foram feitos com o auxilio do programa MAPMAKER
(Lander et a., 1987; Lincoln et a., 1992). O agrupamento
dos marcadores foi feito adotando um valor de limite de
detecgcdo (LOD) de 4,0 e uma fregliéncia méxima de
recombinacdo de 40 (r = 0,40). A conversdo dafrequéncia
de recombinagdo para centiMorgans (cM) foi feita utili-
zando adistancia de mapeamento de Kosambi (K osambi,
1944).

I dentificagdo e mapeamento dos QTL

A identificag@o de marcadores moleculares associados
ascaracteristicas quantitativasfoi feitapor meio deandlise
de variancia entre médias de cada caracteristica quantitati-
va e os diferentes marcadores moleculares. A propor¢éo
da variancia fenotipica explicada pela segregagdo do
marcador ligado aum loco que controla uma caracteristica
quantitativa (QTL) foi determinada por analise de regres-
sdo simplesemultipla(Draper & Smith, 1981). As andlises
de regressio foram realizadas com auxilio do programa
Jump 3.1.6.2 (SASIngtitute, 1990), determinando-se apro-
por¢éo davarianciafenotipicade cada caracteristicaquan-
titativa explicada por marcador e pelo conjunto de
marcadores que foram significativos naregressao miltipla
a 5% de probabilidade.

A localizaggo dos QTL nosgruposdeligacdofoi deter-
minada com base nas informagtes do mapa de ligagdo por
mei o do mapeamento por intervalo composto (Zeng, 1993,
1994; Jansen, 1993), utilizando-se o programa QTL
Cartographer (Basten et al., 2000). Este tipo de metédo
diferencia-se do mapeamento por intervalo cléssico, por
isolar o efeito de outros QTL ligados no mesmo grupo de
ligagdo.

O limite de deteccdo para 0 mapeamento de QTL foi
obtido a partir da expresso LOD = c?(2)a/2In(10), con-
siderando a aproximagdo darazdo de verossimilhanga, re-
presentada por seu logaritmo natural, com o c?2.
A significanciadeum QTL éatribuidapelarazéo deveros-
similhancaentre ahipétese de existénciado QTL, eahipé-
tese de que nenhum QTL existe em determinada posi¢éo
do mapa de ligagdo. No mapeamento por intervalo com-
posto, o ¢? possui doisgraus de liberdade, pois o denomi-
nador da expressao de verossimilhanca possui dois
parémetros amais no denominador, em relacdo ao numera:
dor.

Resultados e Discusséao

Os resultados obtidos somente foram possiveis
em virtude da utilizagdo de uma populagdo de linha-
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gens endogamicas recombinantes. As sucessivas
autofecundac@es utilizadas para a obtencéo desse
tipo de popul ag&o segregante fazem com que ocorra
afixacdo génica, ou seja, a eliminacdo de locos em
heterozigose de modo que, ao final do processo de
obtencdo, todos os genes, teoricamente, terdo uma
segregacdo de 1:1 (AA:aa) (Paterson, 1996).
A estrutura da populacéo de linhagens permitiu
inoculagdes com diferentes ragas fisiol dgicas de di-
ferentes patdgenos, além da montagem do experi-
mento de campo, com repeticBes, para a avaliagdo
das caracteristicas quantitativas.

A andlise de segregacéo das caracteristicas foi
feitaconsiderando ahipétese monogénica(1:1) utili-
zando o teste do c2 (P<0,05). Das 14 caracteristicas
de resisténcia a doengas, 10 segregaram de acordo
com a segregacdo esperada, sendo cinco caracteris-
ticas de resisténcia a ferrugem, trés a antracnose e
duas a mancha-angular. Faleiro et al. (2003) analisa-
ram aherancagenéticade cadaumadas caracteristi-
cas deresisténcia.

Com relag8o as caracteristicasmorfol dgicas, ape-
nas o habito de crescimento segregou na propor-
¢do 1:1. As demais caracteristicas morfol 6gicas que
nao segregaram de acordo com aherancamonogénica
(Tabelal) estéo sujeitas aos efeitos de epistasia e
pleiotropia, ndo podendo ser mapeadas em um
cromossomo especifico. Dados semelhantes foram
obtidos por Bassett (1991), que publicou um mapa
de ligaco revisado do feijoeiro-comum, incluindo
genes que controlam caracteristicas morfol 6gicas e
de pigmentacdo daflor e dasemente. Muitas dessas
caracteristicas apresentaram heranca tipica de
epistasia e apenas o loco da proteina faseolina da
semente e os locos do RNA ribossdmico foram
mapeados em cromossomos especificos.

Ascoresdo hipocétilo, daflor, do cotilédoneeda
listradasemente parecem ser governadas pelos mes-
MOos genes, 0S quais apresentam interagdes
epistéticas (Leakey, 1988). A cor do gréo apresentou
um inter-relacionamento com as caracteristicas
morfoldgicas de pigmentacdo. As linhagens com
gréos de cor preta e creme com listras pretas apre-
sentaram pigmentacdo no hipocétilo, na flor e no
cotilédone, o que ndo ocorreu com as plantas com
gréos de cor creme com listras marrons (carioca) e

bege.



Caracterizagdo de linhagens endogamicas recombinantes

Com relacdo aos marcadores moleculares, dos
100 primerstestados, 30 produziram pelo menosum
marcador polimérfico na populagdo segregante,
totalizando 49 marcadores moleculares. Dentre eles,
7 (14,3%) apresentaram desvio da segregagdo espe-
rada pelo teste do c2 (P<0,05).

Osvalores F foram significativos a 1% de proba-
bilidade para todas as caracteristicas quantitativas
(Tabela 2), indicando a existéncia de consideravel
variabilidade genética na populagdo de linhagens,
fundamental naidentificacdo de QTL.

As estimativas dos coeficientes de correl acbes
genotipicaefenotipi camostram que houve umacon-
cordanciadesinaisentre asmesmas (Tabela 3). Com
relacdo as magnitudes, de modo geral, as correla-
¢0es genotipicas foram maiores que as fenotipicas.
Tal superioridade ndo foi observadanas correl agbes
doscaracteresMAT,VAPLA, SEPLA, SE\AG,PRVAG
com aprodugéo por planta, indicando que a expres-
sdo fenotipica da associacao destes caracteres com
a producao por planta € aumentada por efeitos do
ambiente.

Os caracteres relacionados ao ciclo da cultura,
FLOR e MAT, apresentaram correlagdes fenotipicas
e genotipicas altas e positivas entre si, ou seja, as
plantasquefloriram maistarde, atingiram amaturacdo
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maistarde. Os caracteres VAPLA e SEPLA foram os
que apresentaram maiores correl agdes genotipicas
com a producdo por planta. As correlagdes
fenotipicas desses dois caracteres com a produgao
por plantaforam ainda maiores. Os caracteres P100,
SEVAG e PRVAG, também considerados componen-
tes primérios da producéo, ndo apresentaram altas
correlagbes genotipicas com aprodugéo por planta.

As estimativas da herdabilidade no sentido am-
plo, calculadasapartir demédias, foram superioresa
70% em cinco dos oito caracteres avaliados (Tabe-
la2). A menor estimativadaherdabilidadefoi obtida
para a producdo por planta (37,25%). Os caracteres
VAPLA, P100 e SEVAG, considerados componentes
primérios daproducéo, apresentaram estimativasde
herdabilidade relativamente altas, 51,00%, 91,26% e
70,77%, respectivamente. Estas estimativas altas de
herdabilidade possibilitam maior eficiéncia no pro-
cesso seletivo. O material genético utilizado apre-
senta nivel de homozigose elevado, em virtude das
sete geragOes de autofecundagéo, o que possibilita
dizer que praticamente todaherdabilidade ocorreem
virtude de efeitos aditivos.

Asdez caracteristicasderesisténciaadoencas, 0
habito de crescimento e os 42 marcadores
moleculares que segregaram na proporcao 1:1

Tabela 1. Andlise dasegregacdo de caracteristicas morfol égicas em 154 linhagens endogamicasrecombinantesdefeijoeiro-

comum.

Caracteristicamorfol 6gica Fenétipo Relag&o observada ¢ Prob. (%)
Ouro Negro Ruda

Cor do hipocétilo Roxo Verde 94:57 9,07 0,26

Cor daflor Roxa Branca 94:57 9,07 0,26

Cor do cotilédone Arroxeado Verde 94:57 9,07 0,26

Cor dalistradasemente Preta Marrom 94:57 9,07 0,26

Habito de crescimento Ib I1b 77:76 0,006 93,55

Cor do tegument 2 Preto Creme - - -

Cor do gréo Preto Carioca

(DHipétese testada: monogénica (1:1). (DCaracteristicas com mais de duas classes fenotipicas.

Tabela 2. Andlise de variancia, médias e herdabilidade de caracteristicas quantitativas em 154 linhagens endogémicas

recombinantes (LER) de feijoeiro-comum.

Caracteristica quantitativa’ Médias QMg Herdabilidade (%)
Qurg Negro Ruda LER
FLOR 4050 4575 42,15 12,19+ 91,62
MAT 92,75 99,50 95,64 17,23+* 86,39
VAPLA 1441 18,09 16,48 28,82+ 51,00
P100 2061 18,47 19,06 13,59+ 91,26
SEPLA 70,14 94,73 80,54 787,52+ 4945
SEVAG 485 522 4,90 0,35%* 70,77
PRPLA 1451 17,45 15,31 27,33+* 37,25
PRVAG 100 096 093 0.035%* 83.05

(DFLOR: niimero de dias até o florescimento; MAT: nimero de dias até amaturagéo; VAPLA: nimero médio de vagens por planta; P100: peso de 100
sementes, SEPLA: nimero médio de sementes por planta; SEVAG: nimero médio de sementes por vagem; PRPLA: producéo média por planta e
PRVAG: produgéo média por vagem. ** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.
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a P>0,05 foram utilizados na constru¢éo do mapade
ligacdo (Figura 1). Adotandoumvalor deLOD de 4,0
e uma freqiiéncia maxima de recombinacdo de 0,40,
dos 53 locos estudados foram mapeados 43 em nove
grupos de ligagéo.

A distribuicdo dos intervalos entre dois
marcadores adjacentes variou entre 0 e 28 cM, com
média de 7,3 cM. A maioria dos interval os (82%)
correspondeu a intervalos menores que 10 cM.
Os 43 locos mapeados cobriram uma distancia de
recombinacdo total de 247,8 cM. Essa disténcia é
menor que aencontrada em outros mapas genéticos
ja construidos por causa do namero reduzido de
marcadores. Vallgjoset al. (1992), Nodari et al. (1993)
e Miklaset al. (1998) construiram mapasdefeijoeiro-
comum com distancia de recombinaco total de 960,
827 e 924 cM, respectivamente. Os nove grupos de
ligacéo variaram em tamanho de 2,3 a 61,2 cM.
O grupo 1de41,4 cM éo que apresentamaior nime-
ro de marcadores, sendo 0 grupo em que estdo con-
centrados todos os genes de resisténcia aferrugem
eaantracnose (Figural).

Foram identificados marcadores associados as
oito caracteristicas quantitativas estudadas

(Tabela 4). Osmarcadores associados a cada carac-
teristica, em conjunto, explicaram 39,79% de FLOR,
40,14%deMAT, 28,99% deVAPLA, 36,07% de P100,
14,03% de SEPLA, 23,62% de SEVAG, 19,20% de
PRPLA e 17,13% de PRVAG. No caso de FLOR, os
trés marcadores advindos do genitor Ruda apresen-
taram um efeito positivo sobre a caracteristica e os

F. G.Fderoet d.

trés marcadores advindos do Ouro Negro apresen-
tam um efeito negativo. Nas demais caracteristicas
quantitativas, tal observagéo nao foi verificada.

Na verdade, amédiafenotipicadosgenitoresnem
sempre reflete os efeitos que os marcadores teréo
sobre a caracteristica. Bressan-Smith (1998), por exem+
plo, detectou marcadores que contribuem para o au-
mento da média de varios caracteres agronémicos
no feijoeiro-comum, advindos do genitor com média
fenotipica inferior. A utilizagdo de marcadores
moleculares para detectar alelos favoraveis em
gendtipos com médias fenotipicasinferiores e, pos-
teriormente, combinar com alelos favoraveis de
gendtipos superiores constitui uma estratégia inte-
ressante paraacel erar e aumentar os ganhos de sele-
¢a0 no melhoramento de caracteristicas quantitati-
vas.

NaFigura2, estdo ilustrados 0s QTL associados
as diferentes caracteristicas quantitativas ao longo
dosnovegruposdeligagdo. O limitedesignificancia
parao mapeamento de QTL no genomacompleto foi
deLOD igual a2,0, sendo mapeados QTL em todas
caracteristicas quantitativas avaliadas. Para FLOR
foram mapeadoscinco QTL nosgruposdeligacdo 2,
3,5,7e9. A caracteristicaMAT também apresentou
QTL nosgruposdeligagéo 2, 3e 9. Estacoincidén-
ciade QTL pode ser explicada pela ata correlagdo
genotipica (ry = 0,862) entre tais caracteristicas.
Paterson et al. (1991) relatam que algumas caracte-
risticas correlacionadas podem demonstrar os mes-
mos marcadores associados a cada uma das carac-
teristicas. Tal observaco foi verificada também en-
treascaracteridticasVAPLA eSEPLA eP100ePRVAG.

Algumas caracteristicas correlacionadas negati-
vamente demonstraram QTL ligados no mesmo gru-

Tabela 3. Estimativas dos coeficientes de correlagéio genotipica e fenotipicaentre oito caracteristicas em 154 linhagens

endogamicas de feijoeiro-comum(®,

Caracteristica FLOR MAT VAPLA P100 SEPLA SEVAG PRPLA PRVAG
FLOR 1,000 0,862 0,240 -0,574 0,431 0,3939 -0,035 -0,329
MAT 0,816 1,000 0,355 -0,396 0,453 0,212 0,151 -0,246
VAPLA 0,164 0,342 1,000 -0,387 0,883 -0,204 0,6411 -0,499
P100 -0,528 -0,337 -0,209 1,000 -0,535 -0,305 0,284 0,800
SEPLA 0,288 0,393 0,925 -0,306 1,000 0,244 0,642 -0,346
SEVAG 0,314 0,157 -0,077 -0,244 0,265 1,000 -0,005 0,248
PRPLA -0,024 0,191 0,805 0,2672 0,825 0,125 1,000 0,333
PRVAG -0,292 -0,200 -0,243 0,784 -0,094 0,323 0,365 1,000

(MOs coeficientes acimadadiagonal correspondem &s correlagdes genotipicas (| ry) eosabaixo dadiagonal as correl agbes fenotipicas (ry) significativas
peloteste t a 1% de probabilidade entre as caracteristicas quantitativas FL OR: nimero dediasaté o florescimento; MAT: nimero de dias até amaturagéo;
VAPLA: nimero médio devagens por planta; P100: peso de 100 sementes; SEPLA: nimero médio de sementes por planta; SEVAG: nimero médio de
sementes por vagem; PRPLA: produgdo média por plantae PRVAG: producéo média por vagem.
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po deligagéo. Por exemplo, P100e SEPLA (rq

= _01535)

apresentaram QTL nosgruposdeligacdo 2 e 7. Con-
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tudo, os marcadores presentes nestes grupos que
explicam essas duas caracteristicas tém efeitos

Grupo 2

Grupo 5

S

Grupo 8
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Ol16889
OCO081514
Ol19710

OAF1732%

OAU201247
OH18s64

OV 022122
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22 ——
—— OA S06s32
48 OBHO6oz2
89 ——
Ol 160
129 ~—
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262 —
0OQ43457
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"
OAZ%s2
246 ——
habitocresc
NS

Figura 1. Mapa parcia de ligacdo genética do feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) baseado na
andlise de segregacdo de dez caracteristicas de resisténcia a doencas, do hébito de crescimento e de
42 marcadores moleculares RAPD e SCAR. O mapafoi construido com limite de detecgdo (LOD) igual
a4,0 e méxima freqgliéncia de recombinagéo de 0,40.
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contrarios sobre elas (Tabela 4). Tal observacéo
foi verificadatambém entre as caracteristicas P100
e VAPLA, P100 e SEVAG e VAPLA e PRVAG.
Damesmaforma, QTL comunsligados as caracte-
risticas positivamente correl acionadas, por exem-
plo VAPLA e SEPLA, apresentaram amesmadire-
¢do de efeito. Resultados semel hantes foram en-
contrados por Bressan-Smith (1998) ePereiraet al.
(1995), traba-lhando com caracteristicas relacio-
nadas com componentes de produtividade

em feijao e em sorgo, respectivamente.

A caracteristica PRPLA revelou apenas um QTL
no grupo deligagdo 6, estando o marcador rOC08;g59
associado aesse QTL. A observagdo de apenasum
QTL significativo naPRPLA pode ser explicadapelo
fato de essa caracteristica possuir baixa
herdabilidade, o que significa baixa precisio name-
dicdo dos valores fenotipicos, em virtude dos efei-
tosambientais. Contudo, o marcador oOCO08:g, tem
um efeito positivo também nacaracteristicaVAPLA,

Tabela 4. Associagdo entre os marcadores e as caracteristicas quantitativas detectada por meio daregressdo simples e
daregressdo mltipla, utilizando o limite de significancia de P<0,05 para aregressdo multipla.

Caradteristica Marcador Grupo de F Prob. R (%) Efeito R (%)
quantitativa ligacdo simples multipla
FLOR rOADO%210 7 7,078 0,0088 11,81 + 39,79
rOAU20i247 5 17,634 0,0001 1157 +
0OAJL850 N® 6,200 0,0142 582
00AJI8ox N 10,416 0,0016 229 -
00BG10w6 3 13,193 0,0004 571 -
rHabito llla 9 12.496 0.0006 8.40 +
MAT 00X 111000 N 7,662 0,0066 5,64 + 40,14
0OF101050 1 5,291 0,0232 012 -
rOC08is0 6 8,312 0,0047 134 +
00AD12921 N 8,314 0,0047 6,05 +
0OH18% 5 12,568 0,0006 7,10 +
00119710 2 10,946 0,0012 6,47 +
00BG10w6 3 14,451 0,0002 5,49 -
rHabito ll1a 9 20575 0.0000 361 +
VAPLA 0OF101050 1 5,678 0,0188 3,70 - 28,99
rOC08is20 6 9,435 0,0026 585 +
00C08 1514 2 12,492 0,0006 11,96 +
rOAD122 N 5,279 0,0233 6,39 +
0OMO21967 N 3,995 0,0479 081 -
00OMQ2640 L 5292 00231 425 -
P100 00116510 3 5,609 0,0195 243 - 36,07
rOAU20247 5 21,270 0,0000 848 -
0OAF1720 5 6,535 0,0118 0,03 -
rOH181537 N 4,041 0,0467 0,62 +
00119710 2 13,342 0,0004 7,49 -
0OMO2640 7 6,877 0,0099 6,83 +
rHabitollla 9 6,083 00151 .84 -
SEPLA 00C08 1514 2 12,166 0,0007 9,17 + 14,03
0OMO2640 7 6.947 0.0095 552 -
SEVAG 0OF101050 1 5,170 0,0247 11,10 + 23,62
rOAU20i247 5 12,068 0,0007 1223 +
rHabitollla 9 6.438 0.0124 11,08 +
PRPLA rOC08is20 6 12,177 0,0007 314 + 19,20
rOQ04ss? 6 7,117 0,0087 315 -
0OH 184 5 8,865 0,0035 4,95 +
00A SO632 3 6,799 0.0103 377 -
PRVAG 00 16540 3 5,246 0,0237 347 - 17,13
00C08 1514 2 11,744 0,0008 7,03 -
rOQO431s7 6 4,249 0,0414 1,51 -
0OMO2640 7 5,958 0,0161 353 +

(WFLOR: ntmero de dias até o florescimento; MAT: nimero de dias até a maturagéo; VAPLA: nimero médio de vagens por planta; P100: peso de
100 sementes; SEPLA: nimero médio de sementes por planta; SEVAG: niimero médio de sementes por vagem; PRPLA: producéo médiapor plantae
PRVAG: produgéo médiapor vagem; (20s marcadorescominiciaisoer sio proveni entesdosgenitores Ouro Negro e Rudé, respectivamente. (3No ligado.
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SEPLA

Vaor deLOD

11111111233333333444444444455566667777889999

SEVAG

Vaor de LOD

11111111233333333444444444455566667777889999

PRPLA

Vaor de LOD

11111111233333333444444444455566667777889999

PRVAG

Vaor de LOD
s
.

y
11111111233333333444444444455566667777889999

Grupos de ligagéo

Figura 2. Vaores do limite de deteccéo (LOD) associados ao nimero de dias até o florescimento (FLOR), nimero de
dias até a maturagdo (MAT), nimero médio de vagens por planta (VAPLA), peso de 100 sementes (P100), nimero
meédio de sementes por planta (SEPLA), nimero médio de sementes por vagem (SEVAG), produgdo média por planta
(PRPLA) e producdo média por vagem (PRVAG), identificados ao longo dos nove grupos de ligagdo.

gue € um dos componentes primarios da produgao.
A combinac&o dasinformagdes deste marcador com
outros marcadores ligados a outros componentes
primarios como o 00C08,514 sobre SEPLA,
rOAU20;,47 sobre SEVAG e 0OM02,40 sobre P100
pode aumentar os ganhos de sele¢do no melhora-

mento visando ao aumento da produtividade do
feijoeiro-comum

Conclusdes
1. O mapa de ligagdo construido com base nas

caracteristicas que segregaram naproporgdo 1:1 apre-
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senta o grupo 1 contendo todos os genes de resis-
ténciaaferrugem eaantracnose advindosdo genitor
Ouro Negro.

2. A deteccdo de marcadores molecul ares de am-
bos os genitores que contribuem para o aumento da
média dos varios caracteres agronémicos no
feijoeiro-comum mostraa possibilidade de combinar
os diferentes alelos favoraveis.

3. Os resultados destetrabal ho langam bases para
0 desenvolvimento de mapas especificos saturados
e de utilidade em programas de melhoramento do
feljoeiro-comum.
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