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RESUMO GERAL

CIAPPINA, A. H. Identificacéo de QTL’s e validacio de marcadores na sele¢ao de
linhagens de feijdo-comum para resisténcia a murcha-de-fusario. 2024. 79 f. Tese
(Doutorado em Genética e Melhoramento de Plantas) — Escola de Agronomia,
Universidade Federal de Goias, Goiania, 2024.*

A murcha-de-fusario, causada pelo fungo Fusarium oxysporum f. sp.
phaseoli, ¢ uma doenga de solo que causa grandes prejuizos a producdo de feijdo-
comum (Phaseolus vulgaris L.). O uso de cultivares resistentes € o método mais
indicado, porém sdo poucas as cultivares disponiveis no mercado com resisténcia a essa
doenca. Dessa forma, os objetivos deste trabalho foram: a) estimar parametros genéticos
e selecionar linhagens de feijdo-comum com padrdo comercial carioca e resistentes a
murcha-de-fusario; e b) estudar o controle genético e identificar marcadores
moleculares associados a alelos de resisténcia na cultivar BRS Esplendor. No primeiro
estudo foram conduzidos dois experimentos durante a safra de inverno, nos anos de
2019 e 2020, em area com alta infestacdo natural do patégeno localizada em Santo
Antonio de Goiés, Goias, Brasil. O delineamento foi em blocos ao acaso com parcelas
de 3 linhas de 3 metros e 3 repeti¢cdes. Foram avaliadas 60 linhagens oriundas de uma
populacdo segregante obtida a partir dos genitores BRS FC402 (resistente) e BRS
FC406 (suscetivel) e duas testemunhas, para reacao a murcha-de-fusario, produtividade,
massa de 100 grdos (M100) e coloracdo dos grdos apos colheita. A partir das analises de
variancia individuais e conjunta foram estimadas as herdabilidades, os ganhos esperados
com a selecdo (GS%), com intensidade de 25%, para os quatro caracteres de forma
individual e simultaneamente, e as correlacbes. Foram observadas diferencas
significativas entre as linhagens para todos os caracteres. As estimativas de
herdabilidade na analise conjunta foram de 74% para murcha-de-fusario, 73% para
produtividade, 91% para M100 e 52% para colora¢do dos grdos, demostrando que ha
grande possibilidade de sucesso com a selecdo. Quinze linhagens foram selecionadas
para 0s quatro caracteres simultaneamente resultando em ganhos de 13,3%, 7,9%, 2,4%
e 3,5% para murcha-de-fusario, produtividade, M100 e coloracdo dos gréos,
respectivamente. Entre essas, CNFC20188, CNFC20134, CNFC20160 e CNFC20142
destacaram-se. Houve correlacdo significativa para reacdo a murcha-de-fusario com
produtividade e M100. O segundo estudo foi realizado a partir de 103 progénies,
resultantes do cruzamento entre BRS Esplendor (resistente) x BRS Horizonte
(suscetivel), e testemunhas avaliadas em campo naturalmente infestado com o patdégeno
em Santo Antdnio de Goias, Goias, Brasil. Os experimentos foram conduzidos na safra
de inverno dos anos de 2018 e 2019, utilizando delineamento de blocos casualizados
com parcelas de uma linha de trés metros e trés repeticdes. Avaliou-se reagdo a murcha-
de-fusario com escalas de notas variando de 1, plantas sem sintomas, a 9, plantas
severamente infectadas. As progénies F, foram genotipadas utilizando a tecnologia
DArTseq, resultando em marcadores SNPs e SilicoDArTs, utilizados na construcédo do
mapa de ligacdo e mapeamento genético para identificagdo de regibes de interesse. Por
fim, realizou-se a validacdo dos dados obtidos por meio da criacdo de uma sonda de
hidrélise e posterior verificagdo em progénies oriundas da cultivar BRS Esplendor. Foi
observada variabilidade genética na populacdo, com herdabilidade de 97% e ganhos
genéticos de 48% na andlise conjunta, o que indica alta possibilidade de sucesso com a
selecdo de marcadores. O mapa de ligacdo foi construido com 2189 marcadores, com
tamanho de 2.854,39cM. Concluiu-se que a heranca do carater € poligénica,



identificando um QTL de efeito maior, localizado no cromossomo PV08. Esse QTL
apresentou estabilidade nos diferentes anos testados e explicou 66% da variagdo
fenotipica dos dados na andlise conjunta. A sonda AN33KKZ, associada ao QTL
identificado, apresentou eficiéncia de 97%, podendo ser uma ferramenta eficiente para
incorporar a sele¢do assistida por marcadores moleculares (SAM).

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L., Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, marcadores
SNPs, marcadores SilicoDArTS, sele¢do simultanea.



GENERAL ABSTRACT

CIAPPINA, A. H. Identification of QTLs and validation of markers in the selection
of common bean lines for resistance to fusarium wilt. 2024. 79 f. Thesis (Doctor of
Science in Genetics and Plant Breeding) — Escola de Agronomia, Universidade Federal
de Goias, Goiania, 20242,

Fusarium wilt, caused by the fungus Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, is
a soil disease that causes lots of damage to the production of common beans (Phaseolus
vulgaris L.). The use of resistant cultivars is the most recommended method, but there
are few cultivars available on the market with resistance to the disease. Therefore, the
objectives of this work were: a) to estimate genetic parameters and select common bean
lines with commercial carioca standards and resistant to fusarium wilt and b) to study
genetic control and to identify molecular markers associated with resistance alleles in
the BRS Esplendor cultivar. In the first study, two experiments were conducted during
the winter harvest, in the years 2019 and 2020, in an area with high natural infestation
of the pathogen, located in Santo Antonio de Goias, Goias, Brazil. The design was in
randomized blocks with plots of 3 rows of 3 meters and 3 replications. The 60 lines
originating from a segregating population obtained from the parents BRS FC402
(resistant) and BRS FC406 (susceptible) and two controls were evaluated for reaction to
fusarium wilt, productivity, mass of 100 grains (M100) and grain color after harvest.
From individual and joint analyzes of variance, heritabilities and expected gains from
selection (GS%), with an intensity of 25 for the four traits individually and
simultaneously, and correlations were estimated. Significant differences were observed
between the lines for all characters. The heritability estimates in the joint analysis were
74% for fusarium wilt, 73% for productivity, 91% for M100 and 52% for grain color,
demonstrating that there is a great possibility of success with the selection. Fifteen lines
were selected for the four traits simultaneously resulting in gains of 13.3%, 7.9%, 2.4%
and 3.5% for fusarium wilt, productivity, M100 and grain color, respectively. Among
these, CNFC20188, CNFC20134, CNFC20160 and CNFC20142 stand out. There was
significant correlation for the reaction to fusarium wilt with productivity and M100.The
second study was carried out using 103 progenies, resulting from the cross between
BRS Esplendor (resistant) x BRS Horizonte (susceptible), and controls evaluated in a
field naturally infested with the pathogen in Santo Antonio de Goiéas, Goias, Brazil. The
experiments were conducted in the winter harvest of 2018 and 2019, using a
randomized block design with plots of a three-meter row and three replicates. The
reaction to fusarium wilt was evaluated with scales of scores ranging from 1, plants
without symptoms, to 9, severely infected plants. The F, progenies were genotyped
using DArTseq technology, resulting in SNPs and SilicoDArTs markers, used in the
construction of the linkage map and genetic mapping to identify regions of interest.
Finally, the data obtained were validated by creating a hydrolysis probe and subsequent
verification in progenies from the BRS Esplendor cultivar. Genetic variability was
observed in the population, with heritability of 97% and genetic gains of 48% in the
joint analysis, which indicates a high possibility of success with the marker selection.
The linkage map was constructed with 2,189 markers, with a size of 2854.39cM. It was
concluded that the inheritance of the character is poligenic, identifying a QTL with
greater effect, located on the PV08 chromosome. This QTL showed stability in the
different years tested and explained 66% of the phenotypic variation of the data in the

2Advisor: Dr. Helton Santos Pereira. Embrapa Arroz e Feijo.



joint analysis. The AN33KKZ probe, associated with the identified QTL, showed an

efficiency of 97%, and could be an efficient tool to incorporate selection assisted by
molecular markers (SAM).

Keywords: Phaseolus vulgaris L., Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, SNPs markers,
SilicoDAIT markers, simultaneous selection.
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1. INTRODUCAO GERAL

O feijdo-comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma leguminosa de grande
importancia econdmica, nutricional e social, sendo cultivada em, aproximadamente, 107
paises (FAOSTAT, 2022). O Brasil ¢ um dos maiores produtores e consumidores desta
cultura, com producédo total, no ano de 2023, de 2,5 milhdes de toneladas (CONAB,
2023). Diversos fatores podem afetar a producdo, destacando-se a ocorréncia de
doencas fungicas, como a murcha-de-fusario, uma doenca de solo causada pelo fungo
Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, que ocasiona perda total ou parcial de
produtividade (Xue et al., 2015).

Em areas infestadas por F. oxysporum f. sp. phaseoli hd a colonizacdo do
sistema vascular das plantas, resultando, inicialmente, no murchamento e
amarelecimento progressivo das folhas, seguido de senescéncia prematura e morte
(Benchimol-Reis et al., 2023; Batista et al., 2019). Os maiores prejuizos sdo observados
em areas de alta intensidade agricola, com cultivo de inverno sob pivd, o que favorece o
desenvolvimento do patégeno (Borba et al., 2017; Xue et al., 2015). Nessas areas 0 uso
de cultivares resistentes € o0 método mais eficiente de controle, pois além da eficacia e
economia, também diminui os danos ao meio ambiente (Chiorato et al., 2015;
Guimarées & Souza, 2019).

A existéncia de variabilidade genética para reacdo a murcha-de-fusario em
feijdo-comum foi observada em diversos trabalhos (Torres et al., 2024; 2022; 2021,
Cavalheiro et al., 2023a e b; Pereira et al., 2020; Leitdo et al., 2020; Pereira et al., 2011).
Contudo, a maioria das cultivares disponiveis no mercado sdo suscetiveis, tornando
interessante a atuacdo do melhoramento genético no desenvolvimento de cultivares
resistentes (Pereira et al., 2020, 2019, 2016; Rocha et al., 2019).

Em termos de controle genético, ha relatos que abordam a heranca genética
para o carater como oligogénica (Cavalheiro, 2021; Batista et al., 2017; Candida et al.,
2009; Pereira et al., 2009) ou poligénica (Torres et al. 2024; Fall et al., 2001; Cross et
al., 2000). Altas estimativas de herdabilidade (entre 77 e 94%) foram identificadas na
literatura para a reacdo a essa doenca (Torres et al., 2022; Cavalheiro et al., 20233;

Pereira et al., 2011; Candida et al., 2009). Contudo, grande parte dos estudos citados
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foram desenvolvidos em ambiente controlado, dificultando a obtencdo de informagdes
reais da interacdo entre patdgeno e o ambiente (Azzimonti et al., 2014).

Além da resisténcia a doencas € de interesse dos programas de
melhoramento o desenvolvimento de cultivares com padrdes comerciais, como alto
potencial produtivo, maior peso de grdos e coloracdo do tegumento adequada ao
mercado (Pereira et al., 2019; Ribeiro et al., 2019). Dentre as estratégias utilizadas no
melhoramento de plantas o uso de ferramentas moleculares tem otimizado o progresso
dos programas, visto que possibilitam identificar e localizar alelos favoraveis em
gendtipos resistentes e utilizd-los em cruzamentos com cultivares elite, reduzindo o
tempo para desenvolvimento de cultivares melhoradas (Faleiro et al., 2018). Alguns
exemplos do uso de ferramentas moleculares, como a selecéo assistida por marcadores
(SAM), em feijdo-comum podem ser observados nos trabalhos desenvolvidos pela
Embrapa Arroz e Feijdo (SILVA et al., 2024; PEREIRA et al., 2023, 2022; GOMES-
MESSIAS et al., 2022). Dentre eles destaca-se o desenvolvimento da cultivar BRS
FC423 com resisténcia multipla a antracnose e podriddo da raiz (PEREIRA et al., 2023)
e BRS FC415 com resisténcia a patdgenos de solo (PEREIRA et al., 2022).

Para reacdo a murcha-de-fusario o uso de marcadores moleculares para
identificacdo de QTLs associados a resisténcia ainda € incipiente, sendo encontrados
poucos trabalhos na literatura (Torres et al., 2024; Chiwina et al., 2023; Paulino et al.,
2021; Cavalheiro, 2021). Inicialmente Fall et al. (2001), trabalhando em condicdes
controladas, identificaram um QTL localizado no cromossomo 10, explicando 64% da
variacdo fenotipica dos dados, tendo a linhagem AS55, de grdos pretos e origem
mesoamericana, como genitor resistente. Paulino et al. (2021), a partir da analise
GWAS e utilizando um painel de diversidade mesoamericano, identificaram SNPs
associados a resisténcia nos cromossomos Pv01, Pv03, Pv04, Pv05, Pv07, Pv10 e Pv11,
ligados aos isolados de FOP UFV01 e IAC18001. Além disso, Chiwina et al. (2023),
analisando a Colecdo Central de Feijdo Comum do USDA, revelaram 11 SNPs
altamente associados nos cromossomos Pv03, Pv04, Pv05, Pv07, Pv8, Pv09, Pv10 e
Pv11 ligados as racas Fop 1 e 4. Cavalheiro (2021) avaliou progénies resultantes do
cruzamento entre BRS Notavel (resistente) e BRS Supremo (suscetivel), ambos de
origem mesoamericana, em campo naturalmente infestado pelo patdgeno, e identificou
0 QTL FOP7.1™ localizado no cromossomo Pv07, explicando 45% da variacdo dos
dados. O QTL identificado resultou em uma sonda de hidrélise especifica (ANKCHTP)

com eficiéncia de selecdo de 88%, possibilitando o uso na SAM.
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Mais recente, Torres et al. (2024) trabalhando com uma populacéo derivada
das cultivares BRS FP403 (resistente) e BRS Horizonte (suscetivel), pertencentes ao
pool genético mesoamericano, em campo infestado com F. oxysporum f. sp. phaseoli,
identificaram quatro QTLs nos cromossomos Pv01, Pv02, Pv03 e Pv04, explicando de
6% a 41% da resisténcia a murcha-de-fusario. Maior énfase foi dada ao QTL
FOP2.3%" no cromossomo Pv02, que apresentou estabilidade ao longo dos diferentes
anos e explicou 41% da variacao fenotipica dos dados na anélise conjunta. A partir da
identificacdo do QTL2.3*®" foi possivel desenhar as sondas ANAAJK6 e ANCFFDU
que apresentaram eficiéncia de selecao superior a 92%, favorecendo o uso na SAM para
resisténcia a murcha de fuséario em feijdo-comum.

Outra fonte de resisténcia importante é a cultivar BRS Esplendor, que
apresenta alta resisténcia ao longo do tempo (Pereira et al. 2016; Cavalheiro, 2023a;
Torres et al., 2024). Os resultados de Torres et al., (2024) e Cavalheiro (2021) indicam
que BRS Esplendor apresenta o alelo de suscetibilidade para as sondas derivadas dos
QTLs FOP*®" e FOP™S, indicando, portanto, que sua resisténcia é conferida por outro
gene.

Tendo em vista a necessidade do desenvolvimento de cultivares de feijao
resistentes a murcha-de-fusario e a baixa quantidade de informacfes genéticas obtidas
até 0 momento sobre este tema, 0s objetivos desse trabalho foram: a) estimar parametros
genéticos e selecionar linhagens de feijdo-comum com padrdo comercial e resistentes a
murcha-de-fusario e b) estudar o controle genético e identificar marcadores moleculares

associados a alelos de resisténcia na cultivar BRS Esplendor.
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2. PARAMETROS GENETICOS E SELECAO DE LINHAGENS
DE  FEIJAO-COMUM  CARIOCA COM  PADRAO
COMERCIAL E RESISTENTES A MURCHA-DE-FUSARIO

RESUMO

A murcha-de-fusério é uma doenca causada por um patdgeno que habita o
solo (Fusarium oxysporum f sp. phaseoli) e causa grandes prejuizos aos produtores de
feijdo-comum (Phaseolus vulgaris). O uso de cultivares resistentes é de grande
importancia para o controle dessa doencga, visto que € um método eficiente e acessivel
economicamente. O objetivo deste trabalho foi estimar pardmetros genéticos e
selecionar linhagens de feijdo carioca resistentes a murcha-de-fusario, com alta
produtividade, massa de 100 gréos e coloracdo dos grdos adequada. Foram conduzidos
dois experimentos durante a safra de inverno, nos anos de 2019 e 2020, em area com
alta infestacdo natural do patdgeno, localizada em Santo Antbnio de Goids, Goias,
Brasil. O delineamento foi em blocos casualizados com parcelas de 3 linhas de 3 metros
e trés repetigdes. Foram avaliadas 60 linhagens oriundas do cruzamento entre as
cultivares BRS FC402 (resistente) e BRS FC406 (suscetivel), e duas testemunhas para a
reacdo a murcha-de-fusario, produtividade, massa de 100 grdos (M100) e coloracdo dos
grdos apos colheita. A partir das andlises de variancia individuais e conjuntas foram
estimadas as herdabilidades, os ganhos esperados com a selecdo (GS%), com
intensidade de 25%, para 0s quatro caracteres individualmente e simultaneamente, e as
correlagdes. Houve diferencas entre linhagens para todos os caracteres. As estimativas
de herdabilidade na analise conjunta foram de 74% para murcha-de-fusario, 73% para
produtividade, 91% para M100 e 52% para colora¢do dos grdos, demostrando que ha
grande possibilidade de sucesso com a selecdo. Os ganhos diretos obtidos com a
selecdo, a partir da analise conjunta, foram de 18% para murcha-de-fusario, 14% para
produtividade, 5% para M100 e 13% para coloracdo dos grdos. Com a selecdo
simultanea quinze linhagens foram selecionadas resultando em ganhos de 13,3%, 7,9%,
2,4% e 3,5% para murcha-de-fusario, produtividade, M100 e coloracdo dos grdos,
respectivamente. Entre essas, CNFC20188, CNFC20134, CNFC20160 e CNFC20142
destacaram-se. Houve correlagdo para reagdo a murcha-de-fusério com produtividade e
massa de 100 gréos.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L, Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, ganho de
selecdo, herdabilidade.

ABSTRACT

Fusarium wilt is a disease caused by a pathogen that inhabits the soil
(Fusarium oxysporum f sp. phaseoli) and causes large damage to common bean
(Phaseolus vulgaris) producers. The use of resistant cultivars is of great importance for
controlling this disease, as it is an efficient and economically accessible method of
control. The objective of this work was to estimate genetic parameters and select carioca
bean lines resistant to fusarium wilt, with high productivity, mass of 100 grains and
adequate grain color. Two experiments were conducted during the winter harvest, in
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2019 and 2020, in an area with high natural infestation of the pathogen, located in Santo
Antbnio de Goias, Goias, Brazil. The design was in randomized blocks with plots of 3
rows of 3 meters and three replications. 60 lines were evaluated from the cross between
the cultivars BRS FC402 (resistant) and BRS FC406 (susceptible), and two controls for
the reaction to fusarium wilt, productivity, mass of 100 grains (M100) and grain color
after harvest. From individual and joint analyzes of variance, heritability, expected gains
from selection (GS%), with an intensity of 25%, for the four traits individually and
simultaneously, and correlations were estimated. There were differences between strains
for all characters. The heritability estimates in the joint analysis were 74% for fusarium
wilt, 73% for productivity, 91% for M100 and 52% for grain color, demonstrating that
there is a great possibility of success with the selection. The direct gains obtained with
the selection, based on the joint analysis, were 18% for fusarium wilt, 14% for
productivity, 5% for M100 and 13% for grain color. With simultaneous selection,
fifteen lines were selected resulting in gains of 13.3%, 7.9%, 2.4% and 3.5% for
fusarium wilt, productivity, M100 and grain color, respectively. Among these,
CNFC20188, CNFC20134, CNFC20160 and CNFC20142 stood out. There was an
inverse and significant correlation for the reaction to fusarium wilt with productivity
and M100, while productivity and M100 showed a positive correlation.

Keywords: Phaseolus vulgaris L, Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, selection gain,
heritability.

2.1 INTRODUCAO

O feijdo-comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma leguminosa de grande
importancia econdmica, nutricional e social. E a principal fonte de proteina vegetal para
muitas familias e a renda base de diversos agricultores de pequeno porte (lzquierdo et
al., 2018; Bouis & Saltzman, 2017). Atualmente, cerca de 107 paises cultivam feijdo
(FAOSTAT, 2022). Em se tratando apenas do feijdo-comum, o Brasil encontra-se como
maior produtor e consumidor, com producédo total, no ano de 2023, de 2,5 milhGes de
toneladas (CONAB, 2023), sendo que 70% desse mercado corresponde a producgéo de
feijdo carioca (Pereira et al., 2021). A nivel nacional, a producdo de feijdo-comum é a
quinta maior do Brasil, perdendo apenas para a soja, milho, arroz e trigo (CONAB,
2023).

A producdo de feijdo-comum pode ser afetada por fatores como o
inadequado manejo cultural, utilizagdo de sementes ndo certificadas e de baixa
qualidade, problemas climaticos e incidéncia de pragas e doencas. Entre as doengas de
maior importancia encontra-se a murcha-de-fusario, causada pelo fungo Fusarium
oxysporum f. sp. phaseoli, presente no solo de muitas regides produtoras de feijdo no
pais. As areas irrigadas com pivo-central tendem a ter maior concentracdo do patégeno

devido aos cultivos sucessivos da cultura. Nessas areas o uso de cultivares resistentes é
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0 método mais eficiente de controle, pois além da eficacia e economia, também diminui
0s danos ao meio ambiente (Chiorato et al., 2015; Guimarées & Souza, 2019).

O desenvolvimento de cultivares resistentes se inicia na identificagdo de
plantas com resisténcia ao patdgeno e, posteriormente, ter conhecimento da natureza e a
magnitude dos efeitos genéticos envolvidos no controle da resisténcia a doenca. Estas
informagdes auxiliam o melhorista na tomada de decisdo e na escolha dos métodos de
melhoramento a serem utilizados, permitindo obter, no final do processo, melhores
resultados com a selecédo (Batista et al., 2021).

Vaérios trabalhos apontam existéncia de variabilidade genética para reacao a
murcha-de-fusario (Torres et al., 2024, 2022, 2021; Cavalheiro et al., 2023a e b; Pereira
et al., 2020; Leitéo et al., 2020; Borba et al., 2017; Azevedo et al., 2015; Pereira et al.,
2011), o que possibilita a atuacdo do melhoramento genético no desenvolvimento de
cultivares com mais de uma fonte de resisténcia.

Em termos de controle genético, ha relatos que abordam a heranga genética
para o carater como oligogénica (Cavalheiro et al., 2023a; Batista et al., 2017; Candida
et al., 2009; Pereira et al., 2009) ou poligénica (Torres et al., 2024; 2022; Chiwina et al.,
2023; Paulino et al., 2021; Fall et al., 2001; Cross et al., 2000). Altas estimativas de
herdabilidade (entre 77 e 94%) também foram relatadas na literatura para a reagdo a
essa doenca (Torres et al., 2024; 2022; Cavalheiro et al., 2023a; Pereira et al., 2011;
Candida et al., 2009), assim como as estimativas de ganhos esperados com selecéo,
estando entre 23 e 37% (Cavalheiro et al., 2023a; Torres et al., 2024; 2022; Candida et
al., 2009). Entretanto, apenas as estimativas feitas por Torres et al. (2024; 2022) e
Cavalheiro et al. (2023a) foram obtidas em campo, onde a relacdo entre patgeno e
hospedeiro € mais afetada por fatores ambientais. Além disso, nimero de trabalhos que
abordam o controle genético para reagdo a murcha-de-fusario em feijdo ainda é muito
pequeno, fazendo-se necessarios novos estudos para aumentar a quantidade e robustez
das informacdes, de forma a auxiliar a atuagcdo do melhoramento no desenvolvimento de
cultivares resistentes.

Além da resisténcia ao patdgeno, as cultivares do tipo carioca devem
apresentar aspectos comerciais atrativos ao mercado, como alta produtividade, elevada
massa de 100 gréos e coloracdo do tegumento bege muito clara e rajas marrom claras.
Contudo, a maior dificuldade dos programas de melhoramento consiste em obter
linhagens que combinem todos os caracteres de interesse em seu fendtipo. Dessa forma,

0 objetivo deste trabalho foi estimar pardmetros genéticos e selecionar linhagens de
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feijao carioca resistentes a murcha-de-fusario, com alta produtividade, elevada massa de

100 grdos e coloragdo de tegumento adequada ao mercado.

2.2 MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos na area experimental da Embrapa Arroz
e Feijdo, localizada em Santo Antdnio de Goias, Goids, Brasil (16°30°17” S; 49°16'53"
O, altitude de 819 m). A classificacdo climatica do municipio corresponde, segundo a
Koppen (1948), ao clima Aw, tropical de savana, megatérmico com predominancia de
solo do tipo Latossolo Vermelho-Escuro. A éarea escolhida para realizacdo dos
experimentos possui alta infestagcdo natural de Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, e
tem sido utilizada em varios trabalhos (Cavalheiro et al., 2023a e b; Pereira et al., 2016;
2018; 2019; 2020; Torres et al., 2021; 2022; 2024).

Para a obtencdo das linhagens foi utilizada a populacdo segregante oriunda
do cruzamento entre as cultivares BRS FC402 e BRS FC406, com grdos do grupo
comercial carioca. A cultivar BRS FC402 apresenta alta resisténcia a murcha-de-fusario
e a antracnose, alta produtividade e massa de 100 graos de 26g/100 graos (Melo et al.,
2017). A cultivar BRS FC406 apresenta alta produtividade, resisténcia a antracnose € a
mancha-angular e massa de 100 grdos de 28g/100 gréos, porém é suscetivel a murcha-
de-fusario (Pereira et al., 2021). A populacdo foi avancada até F4, em bulk, na area
experimental da Embrapa Arroz e Feijdo naturalmente infestada pelo patégeno, entre os
anos de 2015 e 2017.

Na geragéo Fs, na safra de inverno em 2018, foram selecionadas 60 plantas
individuais com alta resisténcia a murcha-de-fusario, alta produtividade, alta massa de
100 gréos e adequada coloracdo de gréos. As 60 plantas selecionadas deram origem as
linhagens que compuseram o experimento conduzido na safra de inverno em 2019
(semeadura em maio), juntamente com quatro testemunhas de grdos carioca. As
sementes colhidas nesse ensaio foram utilizadas para montagem de outro experimento
semelhante, na safra de inverno em 2020 (semeadura em maio). As cultivares BRS
FC402 e BRS Notavel foram utilizadas como testemunhas resistentes a murcha-de-
fusério, e BRS Cometa e BRS FC406 como testemunhas suscetiveis (Pereira et al.,
2021, 2018, 2016; Melo et al., 2017). A area onde foram implantados os experimentos
ja é utilizada na avaliacéo da reacéo de linhagens de feijdo a murcha-de-fuséario, por ser
altamente infestada pelo patdgeno (Pereira et al., 2016, 2019; Torres et al., 2021, 2022;
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2024; Cavalheiro et al., 2023a e b). Os experimentos foram instalados em delineamento
de blocos ao acaso com parcelas de trés linhas de trés metros de comprimento,
espacgadas a 50 cm.

Os caracteres avaliados foram produtividade, massa de 100 gréos, reacdo a
murcha-de-fusario e coloracdo dos grdos apdés a colheita. Para a avaliacdo da
produtividade, todas as plantas da parcela foram colhidas e pesadas, posteriormente o
valor obtido em g.parcela™ foi convertido para kg.ha™. A massa de 100 graos foi obtida
por meio da pesagem de uma amostra aleatoria composta por 100 gréos de cada parcela,
com resultado apresentado em gramas. A avaliacdo da reacdo a murcha-de-fusario foi
realizada aos 80 dias apds a emergéncia, utilizando-se a escala de notas adaptada de
Pastor-Corrales & Abawi (1987) que varia de 1 a 9 conforme segue: 1, 0% de plantas
suscetiveis na parcela; 2, de 0,1 a 5,0%; 3, de 5,1 a 10%; 4, de 10,1 a 20%; 5, de 20,1 a
40%; 6, de 40,1 a 60%; 7, de 60,1 a 80%; 8, de 80,1 a 90%; e 9, de 90,1 a 100% de
suscetibilidade na parcela (Torres et al., 2022). A avalia¢do da coloragdo dos graos foi
realizada 30 dias apds a colheita, sendo atribuidas notas conforme escala adaptada de
Silva et al. (2008), variando da nota 1, coloracdo do tegumento bege muito clara e rajas
marrom claras, a nota 5, grdos com cor do tegumento bege muito escuro e rajas marrom
escuras.

Os dados obtidos foram submetidos a andlises de variancia individuais e,
posteriormente, a analises conjuntas, mantendo apenas o efeito do ambiente como fixo.
A partir das analises de variancia foram estimados os componentes da variancia
fenotipica (c%), variancia genética (c%), variancia da interagio genotipos com ambientes
(64,4) € herdabilidade (hz) para todos os caracteres, segundo modelos descritos por
Cruz et al. (2012). O ganho esperado com a selecdo (GS), bem como sua transformacao
para percentual (%), foi calculado para cada caréater utilizando intensidade de selecdo de
25%. Também foi obtido o ganho esperado com a sele¢do simultanea dos caracteres,
com intensidade de 25%, via método dos niveis independentes (Hazel & Lush, 1942),
estabelecendo os seguintes critérios para selecdo: nota para reacdo a murcha-de-fusario
inferior ou igual a 3; nota para coloragdo dos grdos apds colheita menor ou igual a 3;
produtividade superior a média das linhagens (2089 kg.ha™); massa de 100 gréos
superior a 29 gramas. Por fim, foram obtidas estimativas de correlagdes fenotipicas

entre os caracteres avaliados conforme descrito por Cruz et al. (2012). As anélises
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estatisticas foram realizadas por meio dos softwares GENES (Cruz, 2013) e Microsoft
Excel (2019).

2.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas dos coeficientes de variacdo na analise conjunta foram de
20,1%, para a produtividade de gréos, de 3,4% para a massa de 100 gréos, e de 17,2%
para coloragdo dos grdos apds a colheita (Tabela 1), indicando adequada precisdo
experimental, semelhante aos resultados disponiveis na literatura para 0s mesmos
caracteres (Carloni et al., 2023; Silva et al., 2023; Pereira et al., 2021). Para reacdo a
murcha-de-fusario o coeficiente de variacdo foi 27,7%. Na avaliacdo feita a campo a
distribuicdo do patogeno no solo ndo € uniforme, o que justifica estimativas de
coeficientes de variacdo mais elevadas (Torres et al., 2024; 2022; 2021; Cavalheiro et
al., 2023a e b).

As andlises de variancia mostraram diferencas significativas (p < 0,01) entre
as linhagens para todos os caracteres (Tabela 1), indicando existéncia de variabilidade.
A variabilidade genética é requisito basico para o melhoramento, tornando possivel a
selecdo dos genoOtipos superiores para 0s caracteres avaliados. Também foi observado
efeito significativo entre os anos avaliados para todos os caracteres, sugerindo que o
ambiente a que as linhagens foram expostas alteraram de forma significativa sua
expressao, assim como observado em Pereira et al. (2018) e Torres et al. (2022).

Né&o foi observada interacdo significativa (p > 0,05) entre linhagens e anos
para reacdao a murcha-de-fusario, o que sugere prevaléncia de apenas uma raga na area e
que a resisténcia tende a ser conferida por genes de efeito maior, pois uma heranca
poligénica ou a presenca de mais de uma raca resultaria em significancia para a
interacdo das linhagens com o ambiente (Céandida et al., 2009; Batista et al., 2017;
Torres et al., 2022). Dessa forma, as linhagens consideradas superiores para resisténcia
a murcha-de-fusario sdo as mesmas nos diferentes anos, o que favorece sua selecéo.
Para as demais variaveis, a interagdo foi significativa (p < 0,01), o que j& era esperado
devido a serem caracteres quantitativos, com maior influéncia do ambiente (Okii et al.,
2018; Batista et al., 2016; 2017).
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Tabela 1. Resumo das anlises de variancia individuais e conjuntas para produtividade
(PROD, kg ha), massa de 100 gréos (M100, gramas), reacdo & murcha-de-
fusério (FOP, nota 1 - 9) e coloracdo dos gréos apos a colheita (CGA, nota 1 -
5) de linhagens de feijdo avaliadas em Santo Antdnio de Goias, nos anos de

2019 e 2020.
2019

Fonte de variacdo  GL PROD M100 FOP CGA

QM p-valor QM p-valor QM p-valor QM  p-valor
Blocos 2 17890 0,932 16,65 0,000 066 0550 031 0.336
Genotipos 63 1031682 0,000 10,76 0,000 392 0,000 097 0,000
Testemunhas (T) 3 691322 0,047 6,73 0,000 14,89 0,000 4,53 0,000
Linhagens (L) 59 1050059 0,000 7,19 0,000 2,48 0,000 0,61 0,000
TxL 1 968550 0,053 23342 0,000 56,39 0,000 11,57 0,000
Residuo 126 253791 - 0,63 - 1,10 - 0,29 -
CVe - 20,0 2,8 29,4 20,7
Acurécia seletiva - 0,87 0,97 0,85 0,85
Média Geral - 2516 28,4 3,6 2,6

2020

Fonte de variagdo  GL PROD M100 FOP CGA

QM p-valor QM p-valor QM p-valor QM  p-valor
Blocos 2 665130 0,001 2377 0000 7,22 0000 163 0,003
Genotipos 63 174287 0,002 8,73 0,000 184 0,000 046 0,005
Testemunhas (T) 3 232515 0,063 7,53 0,001 4,11 0,000 0,67 0,061
Linhagens (L) 59 170926 0,002 6,25 0,000 1,35 0,000 044 0,008
TxL 1 197889 0,148 158,86 0,000 2365 0,000 061 0,131
Residuo 126 93318 - 1,36 - 0,46 - 0,27 -
CVe - 18,7 39 24,1 14,9
Acurécia seletiva - 0,68 0,92 0,87 0,65
Média Geral - 1636 29,9 2,8 3,4

Anélise Conjunta

Fonte de variagdo  GL PROD M100 FOP cGA

QM p-valor QM p-valor QM p-valor QM  p-valor
Bloco/Anos 4 341510 0,144 20,2 0,000 39 0,008 1,0 0,032
Gendtipos (G) 63 653852 0,000 17,3 0,000 4,8 0,000 0,8 0,000

Linhagens (L) 59 641721 0,000 11,4 0,000 3,0 0,000 0,6 0,000
Testemunhas (T) 3 770038 0,005 9,3 0,000 15,8 0,000 3,7 0,000

TxL 1 1021015 0,016 388,77 0,000 76,5 0,000 8,7 0,000
Anos (A) 1 74312483 0,000 2364 0,015 555 0,006 62,9 0,000
GxA 63 552116 0,000 2,2 0,000 1,0 0,115 0,6 0,000

LxA 59 579263 0,000 2,0 0,000 0,8 0,379 0,5 0,000

TxA 3 153798 0,415 4,9 0,002 3,2 0,007 1,5 0,001

(TvsL)x A 1 145423 0,435 3,6 0,059 3,5 0,035 3,4 0,000
Residuo 252 173554 - 1,0 - 0,8 - 0,3 -
CVe - 20,1 3,4 27,7 17,2
Média Geral - 2076 29,2 3,2 3,0

As estimativas de variancias fenotipicas (o%), genética (c2) e ambiental (%)
sdo de grande importancia para programas de melhoramento, pois indicam a influéncia

genética e ambiental sobre determinado caréter, facilitando o processo de sele¢do. Na
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analise conjunta pode-se avaliar a c% comparando-a tanto com a o% quanto com a

variancia da interacio (c2,,). NoO primeiro caso, a 6z manteve seu valor superior a 50%
da o (Tabela 2), indicando que a maior parte da variacdo dos dados é de origem
genética. De forma similar, houve superioridade da o% em relagio a c%,,, tornando
possivel a selecdo direta pelo melhoramento. Os resultados obtidos nas anélises
individuais corroboram com essas afirmativas e estdo de acordo com o0s observados por
Torres et al. (2022).

As herdabilidades para analise conjunta oscilaram de 51,9% a 91,3% sendo
classificadas de medianas a altas (Tabela 2). A herdabilidade fornece a proporcdo da
variancia genética presente na variancia fenotipica total (Ramalho et al., 2012). Valores
acima de 50% indicam que a influéncia genética sobre determinado carater € maior do
que a influéncia ambiental, favorecendo a selecdo por programas de melhoramento.
Dessa forma, quanto mais altos os valores para herdabilidade, maior a correlagdo entre o
gendtipo e fendtipo e, consequentemente, maiores as chances de sucesso com a selecéo
dos genotipos de interesse. Para reacdo a murcha-de-fusario, as estimativas individuais
foram inferiores (55,5 e 66,3%) quando comparadas a estimativa baseada na analise
conjunta (74,1%), o que indica melhores resultados com a sele¢cdo baseada nos dados
dos dois ambientes. Resultado semelhante foi obtido por Cavalheiro et al. (2023a) que,
trabalhando com grédos do tipo carioca, obtiveram 76,6% de herdabilidade na analise
conjunta para reacdo a murcha-de-fusario. Estimativa mais elevada (90,9%) foi obtida
por Torres et al. (2022) fazendo uso de genitores de graos tipo preto que, de acordo com
o trabalho de Pereira et al. (2016), possuem um nivel de resisténcia mais elevado do que

genitores com grdos do tipo carioca.
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Tabela 2. Estimativas de variancia genética (c2), interacio dos gendtipos com anos
(64,4), fenotipica (c2), herdabilidade (h2, %), ganhos de selecdo direta no
carater (GS e GS%) e ganhos com selecdo simultanea, com intensidade de
25%, para produtividade (PROD, kg ha™), massa de 100 grdos (M100,
gramas), reacao a murcha-de-fuséario (FOP, nota 1 - 9) e coloracdo dos graos
apos a colheita (CGA, nota 1 - 5).

2019
Parametros PROD M100 FOP CGA
Variancia Genética (c%) 265422 2,19 046 0,12
Variancia Fenotipica (o2) 350019 2,40 082 021
Herdabilidade (h?) 75,8 912 555 559
Ganho de Selecdo (GS) 534 1,89 -0,61 -0,30
Ganho de selegéo percentual (GS%) 21,2 6,7 -17,1 -114
2020
Parametros PROD M100 FOP CGA
Variancia Genética (c%) 25869 1,63 0,30 0,06
Variancia Fenotipica (o2) 56975 208 045 0,15
Herdabilidade (h?) 45,4 782 663 403
Ganho de Selecéo (GS) 133 1,36 -048 -0,22
Ganho de selecédo percentual (GS%) 8,2 4,5 -16,9 -6,3
Anélise Conjunta
Parametros PROD M100 FOP CGA
Variancia Genética (c2) 78027 1,74 0,37 0,05
Variancia Genética da interago (o) 67618 0,16 0,01 0,04
Variancia Fenotipica (c%) 106959 1,90 0,50 0,09
Herdabilidade (h?) 72,9 913 741 519
Ganho de Selecédo (GS) 294 1,54 -058 -0,40
Ganho de selecédo percentual (GS%) 14,2 5,3 -18,0 -12,6
Selegéo simultanea

Pardmetros PROD M100 FOP  CGA
Média Geral 2076 29,2 3,2 3,0

Média Selecionados 2301 29,9 2,6 2,9

Ganho de selecédo (GS) 164 0,69 -042 -0,10
Ganho de selecédo percentual (GS%) 79 2,4 -13,3 -3,2

Em relacdo ao ganho esperado com a selecdo, as quize linhagens
selecionadas, considerando 25% de intensidade, promoveram uma redugdo na media
para reacdo & murcha-de-fusario de -0,58 na analise conjunta, correspondendo a um
ganho de 18% (Tabela 2). O ganho de selecéo se refere a alteracdo direcionada da média
de determinado carater da populacdo para patamares de interesse, maximizando a
frequéncia de alelos favoraveis controlando o carater (Hallauer et al., 2010). Nesse
sentido, a reducdo da nota para reacdo a murcha-de-fuséario indica que as linhagens
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selecionadas terdo maior frequéncia de alelos favoraveis. O ganho obtido estd abaixo
dos encontrados na literatura, correspondendo a 26,8% e 35,5% em condic¢Oes
controladas (Candida et al., 2009), 23% para uma populacdo de gréos carioca avaliada
em campo (Cavalheiro, 2021) e 33,7% e 37% para grdos pretos em condi¢do de campo
(Torres et al., 2022; 2024). Contudo, das 60 linhagens avaliadas, 40 obtiveram notas
médias inferiores a 3, sendo consideradas resistentes (Pastor-Corrales & Abawi, 1987).
Nesse caso, trata-se de uma populacéo de alto padrdo o que reduz a chance de aumentos
muito expressivos na selecdo, pois ja existe uma frequéncia favoravel de alelos
proporcionando resisténcia, além de terem passado por uma espécie de selecdo natural
nas primeiras geracgoes.

Os ganhos com a selecéo direta para produtividade, massa de 100 gréos e
coloracdo dos grdos apos colheita na andlise conjunta foram de 14,2%, 5,3% e 12,6%,
respectivamente (Tabela 2). Esses resultados sdo de grande importancia para programas
de melhoramento tendo em vista que caracteres de qualidade e produgdo, como os aqui
trabalhados, possuem heranga complexa, sendo controlados por diversos genes que
podem ter ocorréncia de interacfes epistaticas, efeitos pleiotropicos, alelismo maultiplo e
ligacdo génica, dificultando sua selecdo (Almeida et al., 2021). Dessa forma os ganhos
aqui obtidos representam maior adequacdo das linhagens as condi¢bes de mercado,
favorecendo a comercializagéo do produto (Pereira et al., 2012).

As chances de sucesso de um programa de melhoramento na escolha de
cultivares sdo maximizadas utilizando a selecdo simultanea, tendo em vista que diversas
sdo as variaveis de interesse em um gendtipo comercial. Considerando esse tipo de
selecdo, foram obtidos, a partir da analise conjunta, ganhos satisfatérios para todos os
caracteres, correspondendo a 7,9% para produtividade, 2,4% para massa de 100 grdos,
13,3% para reacdo a murcha-de-fusario e 3,2% para coloragdo dos gréos apos colheita
(Tabela 2). Embora os ganhos sejam inferiores aos observados para 0s caracteres
individualmente, o uso de selecdo simultanea favorece o aumento da frequéncia de
alelos favoraveis em mais de um carater na mesma selecéo, o que reduz tempo e custos
dos programas, sendo mais interessante. Cavalheiro et al. (2023a) obteviveram
resultados semelhantes para selecdo simultdnea com ganhos de 12,9% para reacgdo a
murcha-de-fusario, 5,6% para produtividade, 3,4% para massa de 100 graos e 6,1% para
coloracgéo dos gréos apos a colheita. J& Torres et al. (2022) obtiveram ganhos superiores
para reacdo a murcha-de-fusario e massa de 100 gréos na selegdo simulténea (22,1% e
7,7%, respectivamente) e ganho semelhante para produtividade (6,6%).
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Em relacdo a selecdo direta, para reacdo a murcha-de-fusario, as 60
linhagens foram superiores as duas testemunhas suscetiveis, BRS Cometa (nota 6,0) e
BRS FC406 (nota 6,5) (Tabela 3), indicando o sucesso com a selecdo natural durante o
avanco de geracOes dos bulks. J& em relacdo a BRS Notavel (nota 4,2) e BRS FC402
(nota 3,0), consideradas resistentes, 58 e 39 linhagens, respectivamente, obtiveram notas
iguais ou inferiores as testemunhas citadas, indicando elevado potencial das linhagens.

Para aspectos produtivos, 14 linhagens foram superiores a testemunha que
apresentou maior produtividade, BRS FC402 (2.121 kg ha™), mostrando alto potencial
das linhagens para produtividade de gréos (Tabela 3). Com relagdo a massa de 100
grdos, as linhagens selecionadas apresentaram no minimo de 29,1 gramas, sendo
superiores a todas as testemunhas (Tabela 3) e adequadas ao comércio, que visa
trabalhar com cultivares com massa de 100 gréos superior a 25 gramas (Pereira et al.,
2012).

Para coloragdo dos grdos apds a colheita a linhagem selecionada com maior
nota (3,0), apresentou grdos mais claros do que trés testemunhas avaliadas (BRS
Notavel, BRS Cometa e BRS 406), indicando adequacdo ao padrdo comercial (Tabela
3). Contudo, essas trés cultivares apresentam grdos com coloracdo bege clara e rajas
marrons, e o mercado tem modificado sua exigéncia para coloracdo bege muito clara
com rajas marrons claras. Sendo assim, as linhagens CNFC20188, CNFC20149 e
CNFC20175 sao as mais indicadas para selecdo a partir da colora¢do dos graos, visto
que obtiveram notas para esse carater iguais ou inferiores a da testemunha BRS FC 402
(nota 2,5), que tem por caracteristica grdos com coloracdo de tegumento bege clara e
estrias marrons claras, possuindo alto valor comercial e atendendo os padrfes desejados
pela industria e consumidores finais (Melo et al., 2017).

No geral, a linhagem CNFC20188 se destacou das demais sendo superior a
todas as testemunhas para os quatro caracteres avaliados (Tabela 3). As linhagens
CNFC20134, CNFC20160 e CNFC20142 também possuem alto potencial, sendo
superiores a BRS FC402 para murcha-de-fusario, produtividade e M100 e nota para
coloragéo dos gréos de 2,7. A partir desta selecdo torna-se importante a avaliagcdo das
linhagens em multiplos ambientes visando a validagdo do uso como cultivares

comerciais.
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Tabela 3. Médias com base na anélise conjunta das 60 linhagens de feijao-comum e 4
testemunhas para produtividade (PROD, kg ha™), massa de 100 grdos (M100,
gramas), reacdo a murcha-de-fusario (FOP, nota 1 - 9) e coloragdo dos graos
apos a colheita (CGA, nota 1 - 5).

Tratamentos PROD M100 FOP CGA Tratamentos PROD M100 FOP CGA

CNFC 20153 1788 30,3 22 27 CNFC 20154 1876 294 3,0 3,0
CNFC 20134" 2204 29,6 23 27 CNFC 20156 2593 30,0 3,0 33
CNFC 20151 1607 29,7 23 28 CNFC 20169 2186 290 3,0 33
CNFC 20152 1597 29,7 23 2,7 CNFC 20174 2412 296 3,0 31
CNFC 20165 1776 29,2 23 28 CNFC 20178 1643 323 30 3.2
CNFC 20173 2554 29,7 23 3,2 CNFC 20184 2408 295 3,0 3,2
CNFC 20135 2229 298 25 3,0 CNFC 20185 2446 296 30 3,0
CNFC 20140 2381 29,2 25 3,0 BRSFC402" 2121 251 30 25
CNFC 20144 2398 299 25 28 CNFC 20139 1870 290 3,2 3,0
CNFC 20160 2183 30,1 25 27 CNFC 20147 2125 293 32 27
CNFC 20168 2435 306 25 3,2 CNFC 20149 2280 320 32 272
CNFC 20179 2182 30,1 25 3,0 CNFC 20159 2119 300 3,2 28
CNFC 20181 2157 30,1 25 28 CNFC 20192 2414 293 3,2 28
CNFC 20183 1874 313 25 28 CNFC 20166 2203 29,2 33 2,7
CNFC 20188 2160 32,1 25 25 CNFC 20141 1472 306 35 3,7
CNFC 20190 2362 290 25 3,2 CNFC 20157 1941 29,2 35 372
CNFC 20136 2105 29,2 2,7 28 CNFC 20158 2138 294 35 3.2
CNFC 20142 2367 29,1 2,7 27 CNFC 20167 2295 29,1 3,7 27
CNFC 20145 2506 29,2 2,7 28 CNFC 20172 2070 28,7 3,7 3,0
CNFC 20150 2061 3055 2,7 3,0 CNFC 20175 1966 288 3,7 25
CNFC 20155 2271 29,7 2,7 3,2 CNFC 20148 1625 294 38 28
CNFC 20161 2049 29,7 2,7 3,0 CNFC 20143 1710 244 40 35
CNFC 20189 1970 296 2,7 3,3 CNFC 20186 1762 286 4,0 3,2
CNFC 20137 2444 298 28 3,2 CNFC 20187 1742 275 40 40
CNFC 20138 2559 29,1 28 28 CNFC 20146 1249 270 42 32
CNFC 20162 2236 299 28 238 CNFC 20164 1831 30,9 4,2 35
CNFC 20163 2010 294 28 3,0 CNFC 20170 1811 32,3 4,2 33
CNFC 20176 1853 282 28 27 BRS Notavel” 1985 23,9 42 38
CNFC 20177 2653 299 28 3,0 CNFC 20171 1919 256 55 3,3
CNFC 20180 2629 30,0 28 3,0 CNFC 20191 1328 258 5,7 35
CNFC 20182 2021 289 28 3,2 BRS Cometa 1345 253 6,0 4,3
CNFC 20133 2307 289 3,0 3,2 BRS FC406" 2053 26,9 65 3,8

! Dados em negrito correspondem a genotipos selecionados pelo método dos niveis independentes com
intensidade de 25%. Testemunhas utilizadas no experimento.

As estimativas de correlacdo obtidas apontam que a nota de reacdo a
murcha-de-fusario possui associacdo com produtividade (-0,60) e com massa de 100
gréos (-0,52 ) (Tabela 4). Essas associagdes sé&o inversas e significativas, indicando que

plantas com maior incidéncia de doenca (maiores notas) resultaram em menores
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produtividades, ou seja, aquelas com maior sanidade foram responsaveis pelas maiores
produgdes e, consequentemente, maiores massas dos grdos. Cavalheiro et al. (2023a) e
Torres et al. (2022) também apresentaram correlacdo negativa entre produtividade e
reacdo a murcha-de-fusario na ordem de -0,58 e -0,72, respectivamente, valores
préximos aos obtidos neste trabalho. Para massa de 100 grdos e reacdo a murcha-de-
fusério as estimativas foram de -0,36 (Cavalheiro et al., 2023a) e -0,28 (Torres et al.,

2022), sendo inferiores as aqui apresentadas.

Tabela 4. Estimativas de correlacdes fenotipicas (r;) entre produtividade (kg ha™),
massa de 100 grdos (gramas), reacdo a murcha-de-fusario (nota 1 - 9) e
coloracdo dos graos apdés a colheita (nota 1 - 5) com base na anélise
conjunta dos dados.

Caracteres Iy
Reacio & murcha-de-fusério x Produtividade -0,60"
Reac&o & murcha-de-fusario x Massa de 100 graos -0,52"
Reacdo a murcha-de-fusario x Coloracgdo dos grdos apos colheita 0,21

**: significativo a 1% pelo teste t.

2.4 CONCLUSOES

Hé& variabilidade genética entre as linhagens de feijdo com gréos carioca e
possibilidade de sucesso com a selecdo, refletidas pelas altas estimativas de
herdabilidade e ganho esperado com a selecdo, para reacdo a murcha-de-fusario,
produtividade, massa de 100 gréos, e coloracdo dos graos apds a colheita.

Quinze linhagens combinam resisténcia a murcha-de-fusario, altas
estimativas de produtividade e de massa de 100 grdos e coloracdo dos grdos apos a
colheita adequada as necessidades de mercado. Entre essas, CNFC20188, CNFC20134,
CNFC20160 e CNFC20142 destacaram-se.
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3. IDENTIFICACAO DE QTLs E VALIDACAO DE
MARCADORES ASSOCIADOS A REACAO A MURCHA-DE-
FUSARIO NA CULTIVAR DE FEIJAO-COMUM BRS
ESPLENDOR

RESUMO

A murcha-de-fusério, causada pelo fungo Fusarium oxysporum f. sp.
phaseoli, € uma doenca de solo que causa grandes prejuizos na cultura do feijdo-comum
(Phaseolus vulgaris L.). O uso de cultivares resistentes é o método de controle mais
eficiente, contudo existem poucas cultivares com alta resisténcia a doenca disponiveis
no mercado. Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi estudar o controle genético da
resisténcia a Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli e identificar marcadores moleculares
associados a alelos de resisténcia na cultivar BRS Esplendor, de origem mesoamericana.
Utilizou-se 103 progénies resultantes do cruzamento entre BRS Esplendor (resistente) e
BRS Horizonte (suscetivel), que foram avaliadas em campo naturalmente infestado com
0 patdégeno em Santo Antobnio de Goias, Goids, Brasil. Os experimentos foram
conduzidos na safra de inverno (semeadura em maio) dos anos de 2018 e 2019 e
avaliados quanto a reacdo a murcha-de-fusario. As progénies F, foram genotipadas
utilizando a tecnologia DArTseq, resultando em marcadores SNPs e SilicoDArTs. Foi
construido o mapa de ligacdo e realizado o0 mapeamento genético para identificacdo de
regides de interesse. Por fim, realizou-se a validacdo dos marcadores obtidos. Foi
observada variabilidade genética para reacdo a murcha-de-fusario, com altas estimativas
de herdabilidade (97%) e de ganhos genéticos (48%), o que indica possibilidade de
sucesso com a selecdo de progénies. O mapa de ligacdo foi construido com 2.189
marcadores, com tamanho de 3.026 cM, sendo identificados trés QTLs associados a
reacdo a murcha-de-fusario, localizados no cromossomo PV08, explicando de 51 a 66%
da variagdo fenotipica. Os intervalos desses QTLs foram sobrepostos, indicando a
presenca de um unico QTL, estavel nos diferentes anos. A sonda de hidrolise
(AN33KKZ) desenvolvida a partir desse QTL apresentou 97% de eficiéncia de selecéo,
demonstrando ser uma ferramenta eficiente para realizacdo de selegcéo assistida por
marcadores (SAM).

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L., marcadores moleculares, SNPs, SilicoDArT.

ABSTRACT

Fusarium wilt, caused by the fungus Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, is
a soil disease that causes great damage to common bean (Phaseolus vulgaris L.) crops.
The use of resistant cultivars is the most efficient control method, however there are few
cultivars with high resistance to the disease available on the market. Therefore, the
objective of this work was to study the genetic control of resistance to Fusarium
oxysporum f. sp. phaseoli and identify molecular markers associated with resistance
alleles in the BRS Esplendor cultivar, of Mesoamerican origin. 103 progenies resulting
from the crossing between BRS Esplendor (resistant) and BRS Horizonte (susceptible)
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were used, which were evaluated in a field naturally infested with the pathogen in Santo
Antbnio de Goias, Goiés, Brazil. The experiments were conducted in the winter harvest
(sowing in May) of 2018 and 2019 and evaluated for the reaction to fusarium wilt. The
F2 progenies were genotyped using DArTseq technology, resulting in SNPs and
SilicoDArTs markers. The linkage map was constructed and genetic mapping was
carried out to identify regions of interest. Finally, the obtained markers were validated.
Genetic variability was observed for the reaction to fusarium wilt, with high estimates
of heritability (97%) and genetic gains (48%), which indicates the possibility of success
with the selection of progenies. The linkage map was constructed with 2,189 markers,
with a size of 3,026 cM, identifying three QTLs associated with the reaction to fusarium
wilt, located on the PV08 chromosome, explaining 51 to 66% of the phenotypic
variation. The intervals of these QTLs were overlapping, indicating the presence of a
single QTL, stable in different years. The hydrolysis probe (AN33KKZ) developed
from this QTL showed 97% selection efficiency, proving to be an efficient tool for
carrying out marker-assisted selection (SAM).

Keywords: Phaseolus vulgaris L., Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, molecular
markers, SNPs, SilicoDAIT.

3.1 INTRODUCAO

O feijao-comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma leguminosa de grande
importancia econémica, nutricional e social. O Brasil, com producdo anual de 2,5
milhGes de toneladas, € um dos maiores produtores mundiais desta leguminosa
(CONAB, 2023). Contudo, em areas em que ha ocorréncia de murcha-de-fusario,
doenca de solo causada pelo fungo Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, a produgéo fica
comprometida, reduzindo o potencial esperado para a cultura. Os maiores prejuizos sdo
observados em areas de alta intensidade agricola, com cultivo de inverno sob pivé, o
que favorece o desenvolvimento do patégeno (Borba et al., 2017; Xue et al., 2015).

O uso de cultivares resistentes é o método de controle mais eficiente e
acessivel economicamente (Chiorato et al., 2015). Entretanto, embora a variabilidade
genética no feijdo seja ampla, ndo existem muitas cultivares com nivel elevado de
resisténcia a murcha-de-fusario disponiveis para cultivo (Pereira et al., 2020, 2019,
2016; Rocha et al., 2019).

Além do baixo numero de cultivares resistentes a murcha-de-fusario,
também séo poucos os trabalhos disponiveis na literatura referentes ao controle genético
para reacdo a murcha-de-fusario em feijdo-comum. Ha relatos que abordam a heranca
geneética para o carater como oligogénica (Cavalheiro et al., 2023a; Batista et al., 2017;
Céndida et al., 2009; Pereira et al., 2009) ou poligénica (Torres et al., 2022; 2024;
Chiwina et al., 2023; Paulino et al., 2021; Fall et al., 2001; Cross et al., 2000). Contudo,
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grande parte dos estudos citados foram desenvolvidos em ambiente controlado, tendo
menor ocorréncia da influéncia ambiental e, consequentemente, déficit de informacbes
reais sobre a interacdo dos genotipos de interesse com campos naturalmente infestados
com o patogeno (Azzimonti et al., 2014).

Dentre as estratégias utilizadas no melhoramento de plantas o uso de
ferramentas moleculares tem otimizado o progresso dos programas, Visto que
possibilitam identificar e localizar alelos favoraveis em gendtipos resistentes e utiliza-
los em cruzamentos com cultivares elite, reduzindo o tempo para desenvolvimento de
cultivares melhoradas (Faleiro et al., 2018). Alguns exemplos do uso de ferramentas
moleculares, como a selecdo assistida por marcadores moleculares (SAMM), em feijéo-
comum podem ser observados nos trabalhos desenvolvidos pela Embrapa Arroz e
Feijdo. Dentre eles destaca-se o desenvolvimento das cultivares BRS FC401 RMD e
BRS FC420 RMD com resisténcia mdltipla ao virus do mosaico-comum do feijoeiro,
virus do mosaico-dourado do feijoeiro e virus do mosqueado suave do caupi (Souza et
al., 2018; Silva et al., 2022).

Para reacdo a murcha-de-fusario o uso de marcadores moleculares para
identificacdo de QTLs associados a resisténcia ainda € incipiente, sendo encontrados
poucos trabalhos na literatura (Torres et al., 2024; Chiwina et al., 2023; Paulino et al.,
2021; Cavalheiro, 2021). Inicialmente Fall et al. (2001), trabalhando em condicdes
controladas, identificaram um QTL localizado no cromossomo 10, explicando 64% da
variacdo fenotipica dos dados, tendo a linhagem A55, de grdos pretos e origem
mesoamericana, como genitor resistente. Paulino et al. (2021), a partir da analise
GWAS e utilizando um painel de diversidade mesoamericano, identificaram SNPs
associados a resisténcia nos cromossomos Pv01, Pv03, Pv04, Pv05, Pv07, Pv10 e Pv11,
ligados aos isolados de FOP UFV01 e IAC18001. Além disso, Chiwina et al. (2023),
analisando a Colecdo Central de Feijdo Comum do USDA, revelaram 11 SNPs
altamente associados nos cromossomos Pv03, Pv04, Pv05, Pv07, Pv8, Pv09, Pv10 e
Pv11 ligados as racas Fop 1 e 4. Cavalheiro (2021) avaliou progénies resultantes do
cruzamento entre BRS Notavel (resistente) e BRS Supremo (suscetivel), ambos de
origem mesoamericana, em campo naturalmente infestado pelo patdgeno, e identificou
0 QTL FOP7.1™, localizado no cromossomo Pv07, explicando 45% da variacdo dos
dados. O QTL identificado resultou em uma sonda de hidrolise especifica (ANKCHTP)
com eficiéncia de selecdo de 88%, possibilitando o uso na SAMM.
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Mais recente, Torres et al. (2024) trabalhando com uma populacédo derivada
das cultivares BRS FP403 (resistente) e BRS Horizonte (suscetivel), pertencentes ao
pool genético mesoamericano, em campo infestado com F. oxysporum f. sp. phaseoli,
identificaram quatro QTLs nos cromossomos Pv01, Pv02, Pv03 e Pv04, explicando de
6% a 41% da resisténcia a murcha-de-fusario. Maior énfase foi dada ao QTL
FOP2.3%" no cromossomo Pv02, que apresentou estabilidade ao longo dos diferentes
anos e explicou 41% da variacdo fenotipica dos dados na analise conjunta. A partir da
identificacdo do QTL2.3*®" foi possivel desenhar as sondas ANAAJK6 e ANCFFDU
que apresentaram eficiéncia de selecdo superior a 92%, favorecendo o uso na SAMM
para resisténcia & murcha de fusario em feijdo-comum.

Outra fonte de resisténcia importante é a cultivar BRS Esplendor, que tem
apresentado bons resultados ao longo do tempo (Pereira et al. 2016; Cavalheiro, 2021;
Torres et al., 2024). Os trabalhos de Torres et al., (2024) e Cavalheiro (2021) indicam
que BRS Esplendor apresenta os alelos de suscetibilidade para as sondas derivadas dos
QTLs FOP*®" e FOP™S, indicando, portanto, que sua resisténcia é conferida por outro
gene. Diante do exposto, 0 objetivo desse trabalho foi estudar o controle genético da
resisténcia a Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli e identificar marcadores moleculares

associados a alelos de resisténcia na cultivar BRS Esplendor.

3.2 MATERIAL E METODOS

2.2.1 Material genético

A populagdo de mapeamento para resisténcia & murcha-de-fusario foi obtida
por meio do cruzamento entre as cultivares de origem mesoamericana BRS Esplendor
(Costa et al., 2011) e BRS Horizonte (Melo et al., 2005). A escolha desses genitores
ocorreu a partir do trabalho desenvolvido por Pereira et al. (2016), avaliando 30
gendtipos em campo altamente infestado por Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli,
durante 5 anos consecutivos (2010 a 2014). A BRS Esplendor é derivada do cruzamento
entre as linhagens CB911863 e AN9123293 e € a cultivar mais resistente a murcha-de-
fusario. Apresenta ainda grdos pretos com massa de 100 gréos de 21 gramas, resisténcia
a outras doencas (antracnose, crestamento bacteriano comum e murcha de
curtobacterium) e arquitetura de planta ereta. A cultivar BRS Horizonte, derivada do
cruzamento multiplo EMP250 /4/ A769 /// A429 | XAN252 // PintoV1114 é suscetivel a
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murcha-de-fusario e apresenta grdos do grupo carioca, arquitetura ereta e resisténcia a
antracnose.

Os cruzamentos foram realizados em Santo Antdnio de Goiés, Goias, Brasil
(16°30'17" S, 49°16'53" O, altitude de 819 metros), em condic¢des controladas, em maio
de 2016, dando origem a geracdo F;. Posteriormente, em dezembro de 2016, as plantas
F;, foram semeadas e, por meio de autofecundacéo, foi obtida a geragéo F,. A natureza
hibrida das plantas foi confirmada fenotipicamente com auxilio de marcador
morfologico para a cor da flor, mantendo BRS Horizonte, com cor da flor branca, como
genitor feminino. Dessa forma, as plantas F; com flores brancas foram consideradas
autofecundacgdes e descartadas; plantas com flores roxas, oriundas de hibridizacéo,
constituiram a populagdo F, com 103 progénies, que foram semeadas em maio de 2017.
Foi realizada a coleta de folhas para extracdo de DNA e, consequentemente,
genotipagem dos individuos. Ao final do ciclo, as sementes de cada planta F, foram
colhidas separadamente, dando origem as progénies F,3 As sementes obtidas na
geracdo F,.3 foram plantas em outubro de 2017, para multiplicacdo, resultando na
geracdo F,.4. Todas as etapas descritas foram desenvolvidas em condicGes controladas
(casa de vegetacdo), utilizando vasos com condi¢Bes nutricionais adequadas para o

cultivo.

2.2.2  Fenotipagem

As 103 progénies nas geracdes Fo.4 € F,.5 foram semeadas em campo sob
irrigagdo via pivo central, nos anos de 2018 e 2019, respectivamente, na safra de
inverno (semeadura em maio), com os genitores BRS Esplendor e BRS Horizonte, e as
testemunhas BRS FP403 e IPR Tuiuiu, que apresentam resisténcia a murcha-de-fusario;
e BRS Esteio e IPR Uirapuru, que sdo suscetiveis (Pereira et al., 2016). O delineamento
utilizado foi o de blocos casualizados com trés repeticbes e as parcelas foram
constituidas de uma linha de trés metros. A densidade de semeadura foi de 12 sementes
por metro, com espagamento de 0,50 m entre fileiras. A area onde foram implantados 0s
experimentos j& é utilizada na avaliacdo da reacdo de linhagens de feijdo a murcha-de-
fusario, por ser altamente infestada pelo patdgeno (Pereira et al., 2016, 2019; Torres et
al., 2021, 2022; 2024; Cavalheiro et al., 2023a e b)

A avaliacdo da reacdo a murcha-de-fusario foi realizada por dois
avaliadores, apds 80 dias da emergéncia das plantas (estagio R8), utilizando a escala de
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notas que variou de 1 a 9, da qual a nota 1, representa auséncia de plantas suscetiveis;
nota 2, 0,1% a 5%; nota 3, 5,1% a 10%; nota 4, 10,1% a 20%; nota 5, 20,1% a 40%;
nota 6, 40,1% a 60%; nota 7, 60,1% a 80%; nota 8, 80,1% a 90%; e nota 9, 90,1% a
100% (Torres et al., 2022).

Apbs a verificacdo dos pressupostos foram realizadas andlises de variancias
individuais para cada ano/geracéo e andlise de variancia conjunta, considerando o efeito
de genotipos aleatdrio e o efeito de anos/geracGes fixo. Foi estimado o coeficiente de
variacdo (CV) e acuracia seletiva (AS), para a verificacdo da qualidade experimental
(Resende & Alves, 2022). Também foram estimados parametros genéticos e
fenotipicos, como variancia genética, variancia fenotipica, variancia da interacdo entre
genotipos e anos/geracBes, herdabilidade e ganho esperado com a selecdo, com
intensidade de 20% (21 progénies). Também foi estimada a correlacdo genética entre 0s
gendtipos nos dois anos/geracdes. Todas as analises estatisticas para os dados

fenotipicos foram realizadas utilizando o software GENES (Cruz, 2013).

2.2.3 Genotipagem e construcéo do mapa de ligacao

O DNA foi extraido das folhas de plantas F,, juntamente com seus
genitores, utilizando o método CTAB modificado (Hoisington et al., 1994). A
genotipagem dos individuos foi realizada pela empresa DArT Pty® (Canberra,
Australia) em sequenciador HiSeg2500 (lllumina, USA), usando a tecnologia DArTSeq,
conforme descrito por Kilian et al. (2012), que utiliza enzimas de corte frequente na
reducdo da complexidade, para a identificacdo de marcador codominante SNP (Single
Nucleotide Polymorphism), e de marcador dominante SilicoDArT (Diversity Arrays
Technology).

ApoOs a obtencdo dos marcadores SNPs e DArTs, codominantes e
dominantes, respectivamente, foi feito um Call Rate > 80% e avaliada a adequacao dos
marcadores selecionados a hipodtese de segregacdo mendeliana através do teste de qui-
quadrado, sendo 1:2:1 para marcadores SNPs e 3:1 para DArTs, ao nivel de
significancia de 5%. As analises foram realizadas no software R (R Core Team, 2020).

Apos testada a adequacdo dos dados a proporcdo esperada para populagdo
F, pelo teste de qui-quadrado foi feita a correcdo por FDR, a 5% de probabilidade, para
minimizar as taxas de falsos positivos (Benjamini & Hochberg, 1995). As marcas que se
ajustaram a hipdtese nula testada foram utilizadas para confeccdo do mapa genético,
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sendo estimada a frequéncia de recombinacdo através da comparacdo par a par dos
marcadores. Os parametros atribuidos para constru¢cdo do mapa foram de 30% para
fracdo de recombinacéo e valor minimo de LOD igual a 3. Posteriormente, foi utilizado
o método ‘rcd’ (rapid chain delineation) ¢ o comando ‘safe’ para obtencdo do
posicionamento e a ordem para cada marcador. A construcdo do mapa de ligacdo foi
feita utilizando o pacote Onemap (Margarido et al., 2007) presente no software R
Studio. A representacdo grafica dos mapas de ligacdo foi gerada com o auxilio do
programa MapChart 2.32 (Voorrips, 2002).

2.24  Mapeamento de QTLs

A andlise de QTL foi realizada pelo método de intervalo composto (MIC),
através do modelo 6 do programa Windows QTL Cartographer vs. 2.5 — WinQTLCart
(Wang et al., 2012). A hipdtese da presenca de QTL foi feita com base nos modelos de
regressdo “Forward e Backward” a cada 1,0 ¢cM, com intervalo (window size) de 10,0
cM. O nivel de significancia adotado, LOD-score, foi estimado pelo método de
permutacdes (Doerge & Churchill, 1996), estabelecendo 1000 permutacbes para

realizacdo da analise.

2.2.5 Identificacdo de genes nos intervalos de QTLs

Os genes anotados na versdo 2.1 do genoma de feijdo (Schmutz et al. 2014)
foram extraidos a partir das sequéncias compreendidas nos intervalos dos QTLS
identificados nesse estudo, utilizando a plataforma Phytozome (https://phytozome-

next.jgi.doe.gov/).

2.2.6  Validagdo dos marcadores associados ao QTL de
resisténcia

O SNP com maior coeficiente de determinagdo (R?) associado & reagdo a
murcha-de-fusario foi utilizado no processo de validacdo dos marcadores. Para o
desenho das sondas a sequéncia contendo o SNP-alvo foi alinhada ao genoma de
referéncia de feijdo-comum (Schmutz et al., 2014) utilizando o comando BLAST e,
continuamente, foi realizada a busca por elementos repetitivos utilizando o

RepeatMasker, ambos recursos de andlise disponiveis na plataforma Phytozome
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(https://phytozome-next.jgi.doe.gov/). Posteriormente, a sonda foi desenhada utilizando
a ferramenta on-line Custom TagMan Assay Design Tool (Thermo Fisher), disponivel
em (https://www.thermofisher.com/order/custom-genomic-products/tools/genotyping/).
A partir do desenvolvimento da sonda foi realizada a etapa de validacao através de PCR
loco-especifica utilizando sondas TagMan® (ThermoFisher).

A validagdo dos marcadores TagMan® SNP associados & murcha-de-fusario
foi realizada utilizando 44 linhagens obtidas a partir do cruzamento entre o genitor
resistente, BRS Esplendor, e genitores suscetiveis BRS Esteio, IPR Uirapuru, VP22,
CNFP15171 e BRS Supremo (Pereira et al., 2016), também do grupo comercial preto e
origem mesoamericana. Apos andlise de polimorfismo entre BRS Esplendor e esses
genitores foi feita a genotipagem das linhagens. As 44 linhagens juntamente com o0s
genitores e as testemunhas (BRS FC402, IPR Bem-te-vi, BRS FC415, BRS Notavel,
BRS FP403 e BRS Estilo) foram avaliadas na época de inverno (semeadura em maio)
de 2021 e 2022. O experimento foi instalado em delineamento de blocos ao acaso, com
trés repeticOes e parcelas de uma linha de trés metros, na area experimental infestada
naturalmente com o patégeno, conforme citado anteriormente. A avaliacdo da reacdo a
murcha-de-fusario e as andlises estatisticas foram realizadas conforme relatado para 0s
dados fenotipicos coletados nos anos de 2018 e 2019.

A eficiéncia de selecdo do marcador (ES) foi calculada a partir do
estimador: ES (%) = (1 — 4rf%) x 100, em que rf refere-se a frequéncia de recombinacéo
(Liu, 1998).

3.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

3.3.1 Andlises fenotipicas

Os coeficientes de variagdo estimados variaram de 14% a 19% (Tabela 1),
sendo semelhantes aos descritos por Cavalheiro (2021) e inferiores aos observados na
literatura em condigdes de campo (Cavalheiro et al., 2023a e b; Torres et al., 2021,
2022; 2024; Pereira et al., 2016; 2019), indicando elevada precisdo experimental, uma
vez que a ocorréncia natural do patdgeno em campo ndo tem distribuicdo homogénea.
As estimativas de acuracia seletiva foram muito altas nos dois anos (0,97), de forma
semelhante a encontrada por Torres et al. (2021, 2022; 2024), ressaltando a

confiabilidade dos dados obtidos através dos experimentos.
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Houve diferencas significativas (p < 0,01) entre as progénies nos dois anos
avaliados e na andlise conjunta (Tabela 1) indicando existéncia de variabilidade para
reacdo a murcha-de-fusério entre as progénies avaliadas. Também foi observada
diferenca significativa (p < 0,01) entre os dois anos, sendo que a média obtida em 2018
(5,5) foi superior a média de 2019 (4,5), o que sugere que as condi¢bes ambientais nos

dois anos avaliados foram distintas.

Tabela 1. Resumo da anélise de variancia para reagao a murcha-de-fusario, avaliada em
Santo Antdnio de Goias, na época de inverno, em 2018 e 2019, em progénies
da populacdo BRS Esplendor x BRS Horizonte.

Quadrados Médios

Fonte de Variacdo GL 5018 2019 Conjunta
Tratamentos 108 118" 11,2™ 21,27
Testemunhas (T) 5 13,37 15,9 28,6
Genitores (G) 1 32,77 32,77 65,3
Cultivares (C) 3 10,17 154" 248"
GvsC 1 3,4 0,7" 3,6°
Progénies (P) 102 11,87 11,07 21,07
TvsP 1 0,1™ 0,3™ 0,4™
Anos/Geracdes (A) 1 - - 1747
Tratamentos X A 108 - - 1,77
TxA 5 - - 28,6~
GxA 1 - - 0,0™
CxA 3 - - 0,7
(GvsC)x A 1 - - 0,5™
PxA 102 - - 1,87
(TvsP)x A 1 - - 0,1™
Residuo Individual 216 0,6 0,7 -
Residuo Conjunta 432 - - 0,7
Média Progénies - 55 4,5 5,0
Média Testemunhas Resistentes - 3,8 2,6 3,2
Média Testemunhas Suscetiveis 7,4 6,7 7,1
Correlaco - - - 0,84~
CV (%) - 14,3 18,8 16,3
AS - 0,97 0,97 0,98

A ocorréncia de interacdo entre progénies e anos/geracdes foi significativa
(p < 0,01) (Tabela 1), indicando que as progénies apresentaram respostas diferenciadas
nos dois anos. Contudo a correlacdo entre as progénies nos dois anos foi alta e
significativa (0,84), o que indica que esta interacdo é predominantemente simples e que
h& predominancia de uma ou poucas ragas de F. oxysporum f. sp. phaseoli na area
experimental, assim como relatado por Pereira et al. (2019; 2020), Torres et al. (2024) e
Cavalheiro (2021).
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As estimativas de parametros genéticos mostraram variancia geneética
superior a ambiental nos dois anos (Tabela 2), confirmando que a variabilidade
fenotipica observada se deve, em sua maioria, a fatores genéticos, o que favorece a
selecdo de progénies com maior resisténcia a murcha-de-fusario. As estimativas de
herdabilidade elevadas (maiores que 93%), corroboram com a ocorréncia de variacao
genética nas progénies, possibilitando sucesso com a selecdo, de forma semelhante ao
relatado por Torres et al. (2022; 2024) e Cavalheiro et al. (2023b) em experimentos de
campo nessa mesma area experimental. Essas estimativas também se alinharam com
resultados de avaliacdes realizadas em condi¢bes controladas (Candida et al., 2009;
Pereira et al., 2009), apresentando estimativas que variam de 76% a 97%, sugerindo a
presenca de genes com efeito considerdvel no controle do carater.

Tabela 2. Estimativas de variancia genética (o), variéncia fenotipica (o%), variancia
ambiental (c%), variancia da interagdo progénies x anos (cZ,s), herdabilidade
(h?) e ganho esperado com a selecéo direta (GS%) para reacdo a murcha-de-
fusario com base nas andlises individuais e conjunta, avaliadas em 103
progénies da populacdo BRS Esplendor x BRS Horizonte.

Parametro 2018 2019 Conjunta
ol 3,7 3,4 3,4

o-f2 3,9 3,7 3,5

ol 0,21 0,24 0,67
Olps - - 0,19
h2 % 94,7 93,5 96,8
GS% -48,1 -49,8 -48,4

Os ganhos esperados com a selecdo foram altos nos dois anos (48% e 50%)
e também na analise conjunta (48%) (Tabela 2), garantindo aumento da frequéncia de
alelos favoraveis para reacdo a murcha-de-fusario com a selecdo. Esses valores foram
superiores aos observados por Candida et al. (2009) (27% e 36%) na avaliagdo de
progénies de duas populagdes (Milionario 1732 / Macanudo e FT-Taruma / Macanudo)
submetidas a inoculagdo com FOP46, isolado de Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli,
pertencente a raca 2, em casa de vegetacdo. Também foi superior aos ganhos relatados
por Torres et al. (2022) (34%), Cavalheiro (2023b) (23%) e Torres et al. (2024) (37%),
desenvolvidos em campo naturalmente infestado com o patdgeno. Os altos valores

obtidos para o ganho de selecdo estdo relacionados as elevadas estimativas de
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herdabilidade e ao amplo contraste entre os genitores BRS Esplendor (nota 2,3) e BRS
Horizonte (nota 7,0), acarretando em um diferencial de selecdo com média muito
superior a média geral. Corroborando, a média das progénies selecionadas (2,5) foi
semelhante a média de BRS Esplendor, que é o padrdo de resisténcia a murcha-de-

fusario em feijdo-comum com graos pretos (Pereira et al. 2016).

3.3.2 Mapas de ligacao

O total de marcadores obtidos com a genotipagem DArTseq foi de 53.254,
sendo 26.462 do tipo SNP e 26.692 do tipo SilicoDArT (Anexo I). Apoés a retirada das
marcas ndo informativas (Call rate > 80%), monomorficas (> 95%) e que ndo se
adequaram a segregacdo mendeliana esperada restaram 2473 marcadores que foram
mantidos na andlise de mapeamento. O baixo nivel de marcas polimorficas (14,2%) se
deve ao uso de genitores pertencentes a0 mesmo pool génico, assim como o0 observado
por Torres et al. (2024), Cavalheiro (2021) e Kamfwa et al. (2018) que obtiveram 28%,
11% e 14% de marcadores polimorficos, respectivamente.

Das 2473 marcas incluidas na analise de ligacdo, 2189 foram mapeadas,
resultando em 994 marcadores SNPs e 1195 SilicoDArTSs, distribuidos ao longo dos 11
grupos de ligacdo formados (Tabela 3, Anexo Il). No geral, o tamanho total do mapa foi
de 2.854,39 cM com distancia média entre marcadores de 1,46 cM. Os aspectos aqui
apresentados estdo de acordo com a literatura atual que tém apresentado a construcao de
mapas de ligacdo para feijdio-comum com tamanhos variados, sendo encontrados mapas
de 754 cM até 4.474 cM (Gomes-Messias et al., 2022; Langat et al., 2020).
Adicionalmente, as marcas com distancia inferior a 5 cM correspondem a 93% do total,
indicando elevada saturagdo do mapa construido (Langat et al., 2020; Brifiez et al.,
2017; Borem & Caixeta, 2016).

As diferencas apresentadas na construgdo de mapas de ligacéo se devem a
diversidade de fatores envolvidos como, por exemplo, o tamanho e tipo da populacéo, a
guantidade de marcadores obtidos, a qualidade dos dados genotipicos e fenotipicos, a
metodologia utilizada na constru¢do do mapa, dentre outros (Yang et al., 2020). Nesse
sentido, o tamanho final obtido no mapa é resultado do nimero de individuos utilizado
ser inferior a 200 e a similaridade genética existente entre 0s genitores, pois ambos sdo
considerados elite (Wendland et al., 2018; Souza et al., 2018). Assim, a utilizacdo de

genitores contrastantes e um maior ndmero de individuos favorece a cobertura
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genbmica, 0 mapeamento e a analise de genes, aumentando a proporcao de marcadores

polimorficos.

Tabela 3. Informacgdes sobre 0 mapa genético de ligacdo obtido a partir da populagéo F»
do cruzamento entre as cultivares BRS Esplendor e BRS Horizonte.

N° de marcadores’ Distancias

Tamanho - —
Cromossomos 2 Maior Média <5cM
SNP DArT Total (cM) (cM)® (cM)* (%)°

Pv01 58 58 116 197,28 47,87 1,71 95,69
Pv02 75 70 145 270,15 14,13 1,88 89,65
Pv03 87 82 169 341,61 33,91 2,03 85,80
Pv04 52 87 139 187,33 15,51 1,36 91,37
Pv05 96 92 188 210,20 11,98 1,12 96,28
Pv06 151 149 300 300,18 10,14 1,00 96,00
Pv07 116 96 212 280,97 15,84 1,33 91,98
Pv08 172 250 422 464,91 20,28 1,10 94.08
Pv09 39 32 71 178,30 38,16 2,55 90,14
Pv10 74 151 225 205,28 5,98 0,92 98,22
Pvil 74 128 202 218,18 25,03 1,08 96,53
Total 994 1195 2189 2854,39 - - -

Média 90,36 108,64 199 259,49 21,71 1,46 93,25

INumero de marcadores do tipo SNPs, DArTs e seu somatorio (Total) alocados em cada grupo de ligagéo;
*Tamanho do mapa de ligacdo para cada grupo de ligacdo e total; *Maior distancia entre as marcas no
grupo de ligacéo; “Distancia média entre as marcas no mapa de ligagéo; *Porcentagem das distancias entre
as marcas que foram <5 cM.

3.3.3 Mapeamento de QTLs

Estudos utilizando fontes de resisténcia do pool genético mesoamericano
propuseram varios padrfes de heranca para a resisténcia & murcha-de-fusério, incluindo
monogénico (Salgado et al. 1995), oligogénico (Candida et al. 2009) ou poligénico
(Cross et al. 2000). Porém, esses estudos foram conduzidos sob condi¢Ges controladas,
com influéncia ambiental limitada, em que caracteristicas controladas por QTLs de
maior efeito podem ser interpretadas como controladas por um ou poucos genes. Em
contraste, neste estudo foram feitas avaliagdes de campo, em que o impacto ambiental é
mais pronunciado, abrangendo a incidéncia de patdgenos naturais e a ocorréncia de
doengas, o que pode fornecer informacdes valiosas sobre o efeito geral dos QTLs
(Azzimonti et al. 2014).

A andlise de mapeamento resultou na identificacdo de trés regides do
genoma associadas a resisténcia a murcha-de-fusario, todas localizadas no cromossomo
Pv08 (Figura 1). As regides séo referentes aos dois anos e a analise conjunta (Tabela 4),

com LODyiticos €Stimados de 9,9 em 2018; 6,3 em 2019 e; 7,8 na andlise conjunta.



43

O QTL obtido com base na analise conjunta (FOP8.1%"

), que tem o
marcador Ch_8 2819713 14794 SNP como ponto de mé&xima magnitude, localizado
na posigdo 71,37 cM, explicou 66% da variacéo fenotipica com LOD de 25,63 (Tabela
4). Os QTLs FOP8.25" e FOP8.3" foram identificados nos anos 2018 e 2019,
respectivamente, ambos tendo no ponto de maxima magnitude o mesmo marcador SNP,
e na mesma posicdo do obtido na anélise conjunta. Os QTLs FOP8.2" e FOP8.3%"
explicam 62% e 55% da variacdo fenotipica, com LODs de 25,18 e 22,25,
respectivamente (Tabela 4).

Os LODs e os coeficientes de determinacdo (R?) elevados indicam a
presenca de genes de grande efeito controlando a reacdo & murcha-de-fusario, aspecto
favorével para utilizacdo no melhoramento de plantas. Além disto, o fato dos trés QTLs
obtidos estarem localizados na mesma posi¢do indica que estes correspondem a um
unico QTL de grande efeito, que se mantém estavel nos diferentes anos avaliados.
Contudo, embora os QTLs aqui obtidos sejam considerados de grande efeito, a
variabilidade dos dados ainda ndo foi totalmente explicada, justificando a participacéo
de outras regides de menor efeito no controle da reacdo a murcha-de-fusario, o que
indica heranca do tipo poligénica.

Na literatura poucos sdo os trabalhos que identificaram regifes associadas a
resisténcia a murcha-de-fusario. Fall et al. (2001) trabalhando com marcadores RAPD
identificaram um QTL no cromossomo Pv10 explicando 64% da resisténcia a raca 4 de
F. oxysporum f. sp. phaseoli a partir do cruzamento entre as linhagens Belneb RR-1 e
A55, de origem mesoamericana. Em estudos mais recentes, QTLsS associados a
resisténcia a murcha-de-fusério foram identificados através da analise GWAS em feijdo-
comum em varios cromossomos. Paulino et al. (2021), utilizando um painel de
diversidade mesoamericano, identificaram SNPs associados a resisténcia em PvO01,
Pv03, Pv04, Pv05, Pv07, Pvl0 e Pvll, ligados aos isolados de FOP UFVO01 e
IAC18001. Além disso, Chiwina et al. (2023), analisando a Colecdo Central de Feijdo
Comum do USDA, revelaram 11 SNPs altamente associados nos cromossomos PvO03,
Pv04, Pv05, Pv07, Pv8, Pv09, Pv10 e Pv11 ligados as racas Fop 1 e 4. Assim, o QTL
identificado no cromossomo Pv8 corrobora com o relatado por Chiwina et al. (2023),
demonstrando consisténcia e reprodutibilidade deste loco de resisténcia em diferentes
estudos. Também complementa o estudo de Paulino et al. (2021) apresentando uma

nova regido de interesse.
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Cavalheiro (2021) utilizando a populacdo resultante do cruzamento entre
BRS Notéavel (resistente) e BRS Supremo (suscetivel), ambas de origem
mesoamericana, em campo naturalmente infestado com o patogeno, identificou trés
QTLs associados a reacdo a murcha-de-fusario, localizados no cromossomo Pv07,
explicando de 25% a 50% a variacdo fenotipica. Os intervalos desses trés QTLs
apresentaram sobreposicdo, sugerindo a presenca de um Unico QTL altamente estavel
nos diferentes anos. O QTL FOP7.1™° detectado na analise conjunta explicou 45% da
variacdo fenotipica e foi utilizado para desenvolver uma sonda de hidrdlise especifica
(ANKCHTP), que mostrou 88% de eficiéncia de selecdo em validacdo com outras
linhagens obtidas a partir do cruzamento de BRS Notavel e outros genitores,
demonstrando alto potencial de integracdo na selecdo assistida para resisténcia a
murcha-de-fusario (Pereira H.S., comunicacdo pessoal, 2024). Torres et al. (2024)
trabalhando com uma populacdo derivada das cultivares BRS FP403 (resistente) e BRS
Horizonte (suscetivel), pertencentes ao pool genético mesoamericano, em campo
infestado com F. oxysporum f. sp. phaseoli, identificaram quatro QTLs nos
cromossomos Pv01, Pv02, Pv03 e Pv04, explicando de 6% a 41% da resisténcia a

murcha-de-fusario. Maior énfase foi dada ao QTL FOP2.3%%%"

no cromossomo Pv02,
que apresentou estabilidade ao longo dos diferentes anos e explicou 41% da variagédo
fenotipica dos dados na analise conjunta. A partir da identificacdo do QTL2.3%*" foi
possivel desenhar as sondas ANAAJK6 e ANCFFDU que apresentaram eficiéncia de
selecdo superior a 92%, favorecendo o uso na SAMM para resisténcia a murcha de
fusério em feijao-comum.

Dado que o QTL mapeado neste presente estudo é distinto dos QTLs
identificados por Torres et al. (2024) e Cavalheiro (2021), a disponibilidade de
ferramentas moleculares permitira a combinagdo destes QTLs em uma mesma cultivar,
aumentando assim a resisténcia contra a murcha-de-fusario. Dessa forma, observa-se
que a resposta do feijdo-comum a murcha-de-fusario € complexa, sendo que as regides
de interesse identificadas podem conter varios genes atuando em diferentes vias de
defesa, como na sinalizacéo, na parte estrutural ou quimica (Chen et al., 2019).

A identificacdo de regiGes de interesse no genoma é importante para o
aprimoramento de programas de melhoramento de feijdo por meio do emprego da
selecdo assistida por marcadores moleculares (SAM). Dessa forma, torna-se possivel
selecionar plantas portadoras de alelos favoraveis na regido de interesse para o carater
desejado de forma mais rapida e econémica (Chu et al., 2019). As regifes aqui
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identificadas apresentam alelos com efeito aditivo, variando de -1,88 a -2,32, que
contribuem para aumentar a resisténcia a murcha-de-fusario, reduzindo a nota das
plantas portadoras destes alelos (Tabela 4). Esses alelos, assim como o esperado, sao
oriundos do genitor resistente (BRS Esplendor), de forma que as plantas que possuem a
base nucleotidica G para o marcador “Ch 8 2819713 14794 SNP” apresentaram
resisténcia significativamente maior do que as aquelas com a base A (Figura 2).

A partir do contraste observado nas notas de resisténcia & murcha-de-fusario
entre 0s grupos homozigotos pode-se considerar que o marcador selecionado tem
potencial para ser utilizado como ferramenta molecular. Do mesmo modo que a
identificacio de uma nova regido relacionada a resisténcia a murcha-de-fusario,
localizada em um cromossomo diferente dos relatados na literatura, pode favorecer
estudos colaborativos sobre piramidacdo génica e até mesmo contribuir para

desenvolvimento de cultivares mais resistentes a uma ou mais ragas do patdgeno.
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Tabela 4. Informagdes sobre os QTLs (quantitative trait locus) identificados para reacdo a murcha-de-fusério em feijao-comum em diferentes
anos/geracdes na populacéo F, obtida a partir das cultivares BRS Esplendor e BRS Horizonte.

QTL Cromossomo  Ano Intervalo (Mb) NT? Marcador selecionado Posicdo (cM) R2(%)” LR® LODY LODc® EA'

FOP8.1 Pv 08 Conjunta 2,2-4,1 209 Ch_8 2819713 14794_SNP 71,37 66,0/ 118,18 2563 7,8 -2]11
FOP8.2 Pv 08 2018 2,2-4,1 209 Ch_8 2819713 14794 SNP 71,37 62,04 116,08 2518 99 -2,32
FOP8.3 Pv 08 2019 2,2-4,1 209 Ch_8 2819713 14794_SNP 71,37 55,083 102,59 22,25 63 -1,88

*NUmero de transcritos; "Coeficiente de determinacéo; ‘Teste de razédo de verossimilhanca; 9_ODscore: Likelihood of odds score (LR/4,61); °LODcritico: valor minimo para
identificacdo do QTL,; "Efeito aditivo do QTL.
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Figura 1. Andlise gréafica dos resultados obtidos na anélise de QTL para reagdo a murcha-de-fusario identificado na populacéo F, do cruzamento
entre BRS Esplendor e BRS Horizonte para os diferentes anos/geracfes testados, utilizando o método de mapeamento por intervalo
composto (CIM) do software QTL Cartographer. Os grupos descritos de Pv01 a Pv11 representam 0s cromossomos de la 11.
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Figura 2. Boxplot das médias das progénies para o marcador identificado na analise de
QTL, localizado no cromossomo Pv08, associado a reacdo a murcha-de-
fusario, no ano de 2018 (A), 2019 (B) e andlise conjunta (C) juntamente com
a sonda utilizada na validacdo dos dados (AN33KKZ) no ano de 2021 (D),
2022 (E) e na analise conjunta (F). Os pontos representam as médias. A e B
correspondem a médias das progénies em homozigose provenientes dos
genitores BRS Horizonte e BRS Esplendor, respectivamente, e H séo
gendtipos heterozigotos.

3.3.4 Genes anotados

Foram identificados 209 transcritos no intervalo de confianca delimitado a
partir da regido selecionada na andlise de mapeamento. A regido analisada no mapa
fisico teve inicio na posicdo 2,2 Mb do cromossomo oito (Pv08) do genoma de

Phaseolus vulgaris L., versdo 2,1, e finalizou na posi¢do 4,1 Mb, compreendendo 1,9
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Mb no total. Dos 209 transcritos 197 (94,2%) possuem funcdo atribuida, sendo que 50
(23,9% do total) estdo relacionados a resisténcia do feijao-comum a doengas.

Dos transcritos relacionados a doencas 37 compreendem sequéncias de
repeticdes ricas em leucina (LRR) e proteinas ricas em receptores quinases
(Serine/Threonine-Protein Kinase) estando associadas ao mecanismo de defesa a ataque
de patdgenos (Burt et al., 2015; Ashfield et al., 2012; McHale et al., 2006). Dentre os
transcritos LRR, dois estdo associados ao gene RPP13 que confere resisténcia a doencas
fangicas em plantas, como o mildio em Arabidopsis (Bittner-Eddy et al., 2000) e oidio
na cevada (Wu et al., 2018) e no trigo (Wu et al., 2019). Outros 10 transcritos estdo
associados a indugdo da via de isoflavonas, reacdo associada a resisténcia ao
crestamento bacteriano comum em feijdo (Cox et al., 2021). Os 3 restantes sdo
dominios de endo-1,3-B-glucanase, também associados a resisténcia (Burt et al., 2015).

A regido de interesse selecionada neste trabalho foi similar a destacada por
Burt et al. (2015) trabalhando na identificagdo de resisténcia a antracnose em feijdo-
comum. Os autores obtiveram 32 potenciais genes associados a resisténcia a doencas no
intervalo de 1,8 a 2,7 Mb, sendo 27 transcritos sequéncias de repeti¢cbes ricas em
leucina. Essa semelhanca corrobora com o fato da regido de interesse conter genes que
atuam na resisténcia a diversas doencas, incluindo a murcha-de-fusario.

Adicionalmente, ha trabalhos que apontam para a existéncia de um
importante cluster de genes de resisténcia no cromossomo PV08 da espécie de feijdo-
comum, dentre eles tem-se 0 gene SU91, associado a resisténcia ao Crestamento
Bacteriano Comum (Pedraza et al., 1997; Passos, 2016), o CPMMV.Pv08 que confere
resisténcia ao Carlavirus (Silva et al., 2024) e Phg-2 relacionado a resisténcia a mancha
angular (Lobaton et al., 2018; Gil et al., 2019). Estes genes também sdo pertencentes as
classes de LRR e proteinas ricas em repeti¢cbes quinases, sendo essas ferramentas base
na defesa de feijao-comum a patogenos (Gil et al., 2019; Andersen et al., 2018; Keller et
al., 2015).

3.3.5 Validacdo dos marcadores

Neste estudo, o protocolo desenvolvido para a SAM inicia com uma
avaliacdo fenotipica das reacBes das plantas a murcha-de-fusario, seguida pela
utilizacdo de marcadores moleculares para identificar gendtipos ligados a resisténcia e

suscetibilidade. Os CVs obtidos a partir da fenotipagem dos experimentos de validacéo,
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para os dois ambientes e na analise conjunta, variaram de 14% a 21%, com AS de 0,93 a
0,98, indicando boa preciséo e elevada confiabilidade dos dados obtidos (Cavalheiro et
al. 2023a e b; Torres et al. 2021; 2022; 2024) (Tabela 6). Foi observada existéncia de
variabilidade entre as linhagens para reacdo a murcha-de-fusario, com médias variando
entre 2,2 e 7,8 (Tabela 8) na analise conjunta. As estimativas de herdabilidade (95%) e
de ganho esperado com a selecdo (36%) na analise conjunta confirmam grande
possibilidade de sucesso na selecdo entre essas linhagens (Tabela 7). Aproximadamente
48% das linhagens foram consideradas resistentes, sendo que 12% mostraram-se iguais

ou mais resistentes do que BRS Esplendor (2,5).

Tabela 6. Resumo das andlises de variancia para reacdo a murcha-de-fusério, avaliada
em Santo Anténio de Goids, na época de inverno nos anos de 2021 e 2022 e
para analise conjunta, em 25 linhagens oriundas de BRS Esplendor e outros
genitores contrastantes.

Quadrados Médios

Fonte de Variacédo GL 5001 2002 Conjunta
Tratamentos 36 13,1** 8,3** 19,7**
Testemunhas (T) 11 9,0** 9,1** 17,3**
Genitores (G) 3 14,3** 16,2** 28,9*%*
Cultivares (C) 7 7,7%* 7,2%* 14,4%*
GxC 1 1,7ns 0,9ns 2,5ns
Progénies (P) 24 15,5** 8,2%* 21,7**
TvsP 1 2,2* 1,8ns 0,0ns
Anos/Geragoes (A) 1 - - 0,0ns
Tratamentos x A 36 - - 1,7%*
TxA 11 - - 0,8ns
GxA 3 - - 1,6ns
CxA 7 - - 0,5ns
(GvsC)x A 1 - - 0,1ns
PxA 24 - - 2,0%*
(TvsP)x A 1 - - 4,0*
Residuo Individual 0,5 1,0 -
Residuo Conjunta 144 - - 0,8
Média Progénies - 4,9 5,0 5,0
Média das Testemunhas - 5,2 4,8 5,0
Correlagéo - - - 0,82**
CV (%) - 14,16 20,5 17,6
AS - 0,98 0,93 0,98

Para os resultados da genotipagem utilizando a sonda AN33KKZ, o genitor
BRS Esplendor apresentou os alelos GG (Tabela 8). Entre as linhagens, onze foram
homozigotas para o alelo de resisténcia (GG), representando 44% das linhagens, doze
foram homozigotas para o alelo suscetivel (AA, 48%) e duas foram heterozigotas (A/G,
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8%) (Tabela 8). A nota média das linhagens resistentes foi 3,2, em forte contraste com a
nota média das linhagens suscetiveis (6,6). A eficiéncia de sele¢do calculada foi de 97%
com fracdo de recombinacdo de 0,09, indicando que esse marcador é efetivo na selecédo
das linhagens resistentes a murcha-de-fusario e pode ser utilizado por programas de
melhoramento genético na selegdo assistida por marcadores moleculares (SAMM).

As testemunhas resistentes (IPR Bem-Te-Vi, BRS FC415, BRS FC402,
BRS FP403 e BRS Notavel) mostraram-se homozigotas para o alelo que confere
suscetibilidade (AA), para a sonda AN33KKZ (QTL FOP8.1%"), sugerindo que a
resisténcia nessas cultivares é conferida por um gene distinto ao que confere resisténcia
a BRS Esplendor (Tabela 8). Este resultado corrobora com os de Torres et al. (2024) e
Cavalheiro (2021) que utilizando os gendtipos resistentes BRS FP403 e BRS Notavel
obtiveram diferencas alélicas com BRS Esplendor para os locos de interesse localizados
nos cromossomos Pv02 e Pv07, respectivamente, associados a resisténcia a murcha-de-
fusério (Tabela 9). Dessa forma, é possivel considerar que as cultivares BRS Esplendor,
BRS Notavel e BRS FP403 possuem resisténcia a murcha-de-fusario conferida por
genes diferentes localizados nos cromossomos Pv08, Pv07 e Pv02, respectivamente,
favorecendo o uso da selecdo assistida por marcadores para piramidagdo dos alelos em
uma Unica cultivar, de forma a aumentar a resisténcia e maximizar sua durabilidade.

Adicionalmente, Torres et al. (2024) observaram que as cultivares BRS
FC402 e BRS FC415 possuem os alelos de resisténcia de BRS FP403 (CC e TT) para as
sondas ANAAJK6 e ANCFFDU, respectivamente (Tabela 9), associadas ao QTL
FOP2.3%%" sugerindo que a resisténcia nessas cultivares é oriunda do mesmo gene.
BRS Notavel e BRS Esplendor, consideradas resistentes, apresentaram os alelos GG
para a sonda ANAAJK6 e AA para a sonda ANCFFDU, diferindo de BRS FP403
(Tabela 9), o que sugere que essas cultivares possuem uma fonte de resisténcia
diferente. No trabalho de Cavalheiro (2021) foi observado que a cultivar BRS Notavel
possui o alelo de resisténcia AA para a sonda ANKCHTP, associada ao QTL FOP7.1M°,
diferindo das cultivares BRS Esplendor, BRS FC402, BRS FC415, BRS FP403 e IPR
Bem-te-vi que, embora resistentes, apresentaram o alelo GG (Tabela 9), indicando que a
origem da resisténcia é atraves de um gene distinto ou que os marcadores estdo
segregando independentemente desse gene nos gendtipos mencionados. As testemunhas
BRS Estilo e BRS Esteio, consideradas suscetiveis, apresentaram alelos divergentes aos
obtidos nas trés fontes de resisténcia comentadas (BRS Esplendor, BRS Notéavel e BRS
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FP403), sendo eles AA para a sonda AN33KKZ, GG para a sonda ANKCHTP, GG para
a sonda ANAAJKG e AA para a sonda ANCFFDU, assim como o esperado (Tabela 9).

Diante dos resultados apresentados, observa-se a possibilidade de
desenvolver uma cultivar que combine as diferentes fontes de resisténcia identificadas
nas cultivares BRS Esplendor, BRS FP403 e BRS Notével através da piramidacdo de
genes. O cruzamento feito entre BRS Esplendor e BRS FP403 resultaria em uma
cultivar de grdos pretos com duas fontes de resisténcia distintas localizadas nos
cromossomos Pv08 e Pv02. Para o grupo carioca pode ser realizado o cruzamento entre
BRS Notavel e BRS FC415 ou BRS FC402, que possuem a mesma fonte de resisténcia
que BRS FP403, resultando em uma cultivar com fontes de resisténcia distintas nos
cromossomos Pv07 e Pv02. O desenvolvimento de piramidacdo para reacdo a murcha-
de-fuario visa aumentar a durabilidade e eficiéncia da resisténcia, favorecendo cultivos
de feijdo-comum em éareas em que ha ocorréncia do patdgeno.

O emprego da selecéo assistida por marcadores para o desenvolvimento das
cultivares com piramidacdo de genes pode resultar na selecdo precoce de gendtipos
possibilitando mdltiplos ciclos de selecdo por ano. Esta estratégia também permite a
integracdo de marcadores ja validados para outros caracteres de interesse, como
escurecimento lento do tegumento (Alvares et al., 2019) e resisténcia a antracnose
(Gomes-Messias et al., 2022; Vieira et al., 2018), levando a otimizacdo de tempo,
aumento de eficiéncia e reducdo de custos ao longo do processo de desenvolvimento de

novas linhagens.

Tabela 7. Estimativas de variancia genética (o), variancia fenotipica (c%), variancia
ambiental (%), variancia da interacdo progénies x anos (o4,s), herdabilidade
(h?) e ganho esperado com a selecéo direta (GS%) para reagdo a murcha-de-
fusério com base nas analises individuais e conjunta avaliada em 25
linhagens oriundas de BRS Esplendor e outros genitores contrastantes.

Parametro 2021 2022 Conjunta
o; 5,0 2,4 3,7
of 5,2 2,7 43
o2 0,2 0,3 0,6
JGZPS - - 0,2
h2 % 97,1 87,0 95,4

GS% 48,2 20,2 36,4
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Tabela 8. Resumo da genotipagem para a sonda AN33KKZ e validagdo dos resultados para reacdo a murcha-de-fusario em linhagens obtidas
entre cruzamentos de BRS Esplendor com BRS Esteio, IPR Uirapuru e BRS Supremo.

. 2021 2022 Conjunta
Nome Genitores AN3SKKZ FOP Class FOP Class FOP Class
BRS Esplendor / BRS Esteio.1 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 7,0 S 6,7 S 6,8 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.2 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 2,3 R 4,0 R 3,2 R
BRS Esplendor / BRS Esteio.3 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 3,0 R 4,3 R 3,7 R
BRS Esplendor / BRS Esteio.4 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 2,0 R 2,3 R 2,2 R
BRS Esplendor / BRS Esteio.6 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 1,7 R 3,3 R 2,5 R
BRS Esplendor / BRS Esteio.7 BRS Esplendor / BRS Esteio -/- 6,3 S 6,3 S 6,3 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.8 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 7,0 S 7,0 S 7,0 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.10 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 2,0 R 2,0 R 2,0 R
BRS Esplendor / BRS Esteio.11 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 6,0 S 6,7 S 6,3 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.13 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 6,3 S 7,0 S 6,7 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.14 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 7,3 S 5,3 S 6,3 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.17 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 57 S 6,7 S 6,2 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.21 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 3,0 R 2,7 R 2,8 R
BRS Esplendor / BRS Esteio.22 BRS Esplendor / BRS Esteio AlG 7,3 S 53 S 6,3 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.26 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 7,0 S 6,0 S 6,5 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.27 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 7,0 S 6,0 S 6,5 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.28 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 8,0 S 7,3 S 7,7 S
BRS Esplendor / BRS Esteio.29 BRS Esplendor / BRS Esteio G/G 2,7 R 4,0 R 3,3 R
BRS Esplendor / BRS Esteio.30 BRS Esplendor / BRS Esteio A/A 8,3 S 7,0 S 7,7 S
CNFP19714 BRS Esplendor/IPR Uirapuru G/G 2,3 R 3,7 R 3,0 R
CNFP19719 BRS Esplendor/IPR Uirapuru A/A 6,3 S 6,3 S 6,3 S
CNFP17959 BRS Esplendor/BRS Supremo AlG 3,3 R 5,0 S 4,2 R
CNFP17962 BRS Esplendor/BRS Supremo A/A 5,0 S 4,0 R 4,5 R
CNFP17973 BRS Esplendor/BRS Supremo G/G 2,7 R 4,3 R 3,5 R
CNFP17975 BRS Esplendor/BRS Supremo G/G 2,7 R 3,0 R 2,8 R
BRS FC402 LM 96200246/LP 9632 A/A 4,3 R 3,0 R 3,7 R
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. 2021 2022 Conjunta
Nome Genitores ANSSKKZ £6p Class FOP Class FOP Class
IPR Bem-te-vi Néo obtida A/A 3,7 R 4,0 R 3,8 R
BRS FC415 BRS Horizonte/LM202206076 A/A 4,0 R 3,3 R 3,7 R
BRS Esplendor CB911863/AN9123293 G/IG 2,7 R 2,3 R 2,5 R

. AT69/5/AT74/4/A429/X AN252//\V/8025/G4449///

BRS Notavel WAE2/A55//GN3L/XAN170 A/A 3,0 R 3,3 R 3,2 R
BRS FP403 POT51 /// ICA PIJAO / XAN170 // BAC16 /XAN91 A/A 47 S 4,3 R 45 R
BRS Estilo EMP250/4/A769///A429/XAN252//\VV8025/PINTOUI114 A/A 6,7 S 6,3 S 6,5 S
BRS Esteio FT85-113/POT51 A/A 6,7 S 47 S 5,7 S
CNFP 15171 Né&o obtida G/IG 7,0 S 6,0 S 6,5 S
VP22 N&o obtida G/IG 7,0 S 7,0 S 7,0 S
IPR Uirapuru N&o obtida A/A 5,0 S 5,0 S 5,0 S
BRS Supremo W22-34/\VVAN163, A/A 7,7 S 8,0 S 7,8 S

Fracdo de Recombinacéo (fr): 0,0909

Eficiéncia de selecdo (%): 96,7
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Tabela 9. Genotipagem das testemunhas de feijdo-comum utilizadas na analise de
reagdo a murcha-de-fusario tendo como fonte de resisténcia BRS Esplendor
(AN33KKZ), BRS FP403 (ANAAJK6 e ANCFFDU) e BRS Notavel

(ANKCHTP). ]

Testemunhas Sondas
AN33KKZ ANAAJKG6 ANCFFDU ANKCHTP

BRS Esplendor G/G G/G A/A G/G
BRS FP403 A/A CI/C TIT G/IG
BRS FC402 A/A CI/C TIT G/IG
BRS FC415 A/A CI/C TIT G/IG
BRS Notéavel A/A G/G AlA A/A
IPR Bem-te-vi A/A - - G/G
BRS Estilo A/A G/G A/A G/G
BRS Esteio AlA G/IG A/A G/G

"A sonda AN33KKZ, identificada neste trabalho, estd associada ao QTL FOP8.1¥" que confere
resisténcia a BRS Esplendor, as sondas ANAAJK6 e ANCFFDU, identificadas no trabalho de Torres et
al. (2024), estdo associadas a0 QTL FOP2.3*®*" que confere resisténcia & BRS FP403 e a sonda
ANKCHTP, identificada no trabalho de Cavalheiro (2021), esta associada a0 QTL FOP7.1™° que confere
resisténcia & BRS Notével.

3.4 CONCLUSOES

Ha variabilidade genética na populacdo obtida a partir de BRS Esplendor e
BRS Horizonte para reagdo a murcha-de-fusério, evidenciada pelas estimativas de
variancia genética, herdabilidade e ganho esperado com a selecéo.

O QTL FOP8.1%" que controla a reacdo a murcha-de-fusério na cultivar
BRS Esplendor e esta localizado no cromossomo PV08, é estavel nos diferentes anos e
explica 66% da variacdo fenotipica na analise conjunta.

A sonda AN33KK?Z, associada a0 QTL FOP8.1", apresentou eficiéncia de
97%, demonstrando ser uma ferramenta eficiente para utilizacdo em selecdo assistida
por marcadores.

A fonte de resisténcia identificada em BRS Esplendor é diferente das
encontradas nas cultivares BRS Notavel, BRS FP403, BRS FC402, BRS FC415 e IPR
Bem-te-vi, possibilitando desenvolvimento de cultivares com piramidacdo de genes,

visando aumentar a durabilidade e eficiéncia da resisténcia.
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ANEXOS

Anexo |. Distribuicdo dos marcadores utilizados no desenvolvimento inicial do mapa genético de ligacdo utilizando a populacdo F, do
cruzamento entre BRS Esplendor e BRS Horizonte.

Cromossomo Marcas totais Monomorficas? Distorcidas® Polimorficas e ndo distorcidas® Marcas restantes®
SNP Dart SNP Dart SNP Dart SNP Dart

PvO1 1938 1730 1701 1548 180 132 57 50 123
Pv02 2425 2213 2185 1970 167 192 73 51 159
Pv03 2261 2127 1981 1881 198 177 82 69 182
Pv04 1801 1590 1576 1299 178 225 47 66 149
Pv05 1491 1304 1291 1161 119 73 81 70 196
Pv06 1768 1502 1491 1307 148 98 129 97 304
PvO7 1941 1767 1686 1534 163 173 92 60 230
Pv08 2568 2312 2185 1991 185 133 198 188 534
Pv09 1851 1702 1641 1536 167 129 43 37 88
Pv10 1693 1439 1440 1228 178 92 75 119 240
Pv11 2588 1911 2309 1665 208 155 71 91 219

Scaffold 742 371 635 309 84 50 23 12 49 (unliked)
Contig 3395 6724 2975 5076 291 1185 129 463
Total 26462 26692 23096 22505 2266 2814 1100 1373 2473

*Marcas sem alteragdo da base nucleotidica em pelo menos 95% dos locos; "Marcas que n&o se adequaram a hipétese de segregacéo de 1:2:1 (SNPs) e 3:1 (DArT) pelo teste
de x%; “Marcas que se ajustaram aos parametros estabelecidos; “Total de marcas distribuidas ao longo dos grupos de ligacéo aptas a serem utilizadas na analise de mapeamento
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Anexo I1. Representacdo grafica do mapa de ligacéo final (Tabela 3) construido a partir da
populacdo F, do cruzamento BRS Esplendor e BRS Horizonte, com 2189
marcadores distribuidos nos 11 cromossomos de Phaseolus vulgaris L.

PVO3

Ch_1_2671499_199_SNP
Ch_1_2671467_20214_DArT

contig_0_0_200_SNP Ch_1_2647299_202_SNP
Ch_1_2615225_204_SNP contig_0_0_20709_DArT
contig_0_0_201_DAF

Ch_1 2248853_134_DAIT Ch_1_2248853_134_SNP
contig_0_0_21471_DAIT contig_0_0_20740_DAIT
25265_SNP

contig_0_0_19911_DAIT
I ch_1_1328163_45_SNP

Ch_1_51210022_1398_DArT Ch_1_51210022_1559_SNP
Ch_1_51402405_1589_DArT
Ch_1_51227062_1556_SNP

Ch_1_51224266_1558_SNP

Ch_1_51209956_1560_SNP

contig_0_0_25507_SNP

Ch_1 51402438 1745 _SNP Ch_1 51335493 1545_SNP
Ch_1_51401875_1748_SNP Ch_1_51401875_1591_DArT

Ch_151137138_1406_DAT Ch_i_51155567_1565_SNP
Ch_151101584_1409_DAT
Ch_1751061424_1421_DAIT Ch_1_51061424_1584_SNP
Ch 151061358 1423 DArT Ch_1_51179097_1400_DAT
Ch_1.51101584_1569_SNP
Ch_151037792_1426_DAT
Ch_150972491_1434_DAIT Ch_1_50876724_21992_DAIT
Ch_1750969279_1596_SNP
Ch_1750943621_1599_SNP
Ch_ 1750872997 1443 DAT
Ch_1.50768327_1613_SNP
Ch 1 50347115 1451_DArT Ch_1_50855175_1448_DArT
Ch_150754297_1618_SNP Ch_1 50769124_1465_DArT
Ch_150769190_1464_DAIT
Ch_150674178_25135_SNP contig_0_0_22266_DAIT
Ch_1750641095_1478 DAIT
contig_0_0_22090_DAFT
Ch_1_50391298_21684_DAIT
Ch_1750391364_21276_DAIT
Ch_1_50¢16240 21541 DAT Ch 1 50416190 21642 DATT
Ch_150598134_22001_DAIT Ch_1_50310953_1514_ DAIT
Ch_1.50500625_22079_DAIT Ch_1_50533630_1637_SNP
Ch_1750534860_1635_SNP Ch_1_ 50437273 _1645_SNP

1332 Ch_1_50502557_25077_SNP Ch_1_50548065_1629_SNP

1337 Ch_1_50574536_23388_SNP

134.7 Ch_1750600265_1623 SNP

1362 Ch_150510021_1495_DAIT

1383 Ch_1_50178278_1524 DAIT

1401 Ch_1_49957735_22006_DAIT

1410 Ch_1_50102358_1679_SNP

1415 Ch 1750108703 1678 _SNP Ch_1 50111678_1677_SNP

1417 Ch_1_49957706_21856_DArT Ch_1_50102358_1535_DAIT

1418 Ch_149985122_1540_DAIT

142.0 Ch_1_49948913_1692_SNP Ch_1_49948861_1693_SNP

1425 Ch_1_50017716_1684_SNP

1445 Ch_1_49772279_21417_DAIT

1453 Ch_1_49809393_1705_SNP Ch_1_49819007_20420_DAIT

1463 Ch_1_49819007_20896_DAIT Ch_1_49819007_25252_SNP

147.8 Ch_1_49807381_1708_SNP

1531 Ch_1749295575_1363_DAIT Ch_1_49331574_1524_SNP

1541 Ch_1_49295309_1525_SNP contig_0_0_20309_DAIT

1555 Ch_1_49277199_1527_SNP contig_0_0_20287_DAIT

1575 contig_0_0_25517_SNP

1585 contig_0_0_21316_DAIT

1898 Contig_0_0_21847_DAIT

191.0 Ch_1 42913726_1121_SNP

o1 Ch_1_42769406_1124_SNP Ch_1_42620770_1137_SNP

. Ch_ 142688918 _1128_SNP Ch_1_42661027_1130_SNP

1917 Ch_1_42099786_868_DAIT

1948 Ch_1_41844169_1075_SNP

1953 Ch_1_41817641_1078_SNP

1958 Ch_1_42163890_867_DAIT

196.0 contig_0_0_877_DArT.

1961 Ch_1_42828979_938_DAIT

1962 Ch_1_42210297_851_DAIT

963 Ch_ 1742099729 871 DAIT Ch_1_42210297_1037_SNP

196 Ch_142462336_1025_SNP Ch_1i_42660752_954 DAT

196.4 Ch_1_42716657_948_DAIT

1068 contig_0_0_1072_SNP Ch_1_41844709_1073_SNP

8 Ch_1_41774629_1083 SNP Ch_1_41920342_21363_DAT
197.3 Ch_1_42008797_1070_SNP Ch_1_41862154_889_DA(T

PV02

Ch_2_1678367_3574_DArT
Ch_2_1675904_25948_SNP

contig_0_0_20164_DArT Ch_2_1895441_3891_SNP
Ch_2_2051484_3884_SNP
Ch_2_2189788_1942_SNP

2102728 20235 DArT

contig_0_0_2019_SNP

Ch_2_3552945_1912_DArT Ch_2_3541321_2024_SNP

Ch_2_3902668_1876_DAIT
Ch_2_4339767_1839_DAIT

contig_0_0_20112_DAIT

Ch_2_4417916_25864_SNI
cnnug 0_0_1957_SNP Ch_: 2 _4484724_22609_SNP

_4451588_1951_SNP
_4381451_25075_SNP Ch_2_4350934_20294_DArT
_4294077_1963_SNP

Ch_2_11495726_2076_DAIT contig_0_0_24278_SNP
Ch_2_25614270_2468_SNP
0_20335_DArT contig_0_0_25807_SNP

_0_0_20723_DArT Ch_2_25691230_2476_SNP
Ch_2 25617262_2471_SNP_

h_2_25808450_2481_SNP
contig_0_0_2258_DATT contig_0_0_2257_DArT
Ch_2_25700932_21562_DArT
Ch_2_25912356_2490_SNP
contig_0_0_21998_DArT contig_0_0_22069_DArT
Ch_2 25885321_2488_SNP
_25848160_2270_DAIT

Ch_2_26966286_2553_SNP
conig_0_0_20534 DATT Ch_2_30866789_2687_SNP
Ch_2 30787791_2682_SNP
30842247 2684_SNP Ch_2_30870656_2689_SNP
contig_0_0_20834_DAT
 30505947_2669_SNP
31034370_2808_SNP contig_0_0_20544_DAT
31023514 2592_DAIT Ch_2_31023485_2503 DAIT
_31133438_2640_DAIT contig_0_0_20169_DAIT
31087133 2602_DAT
31189595 2635 DAIT
31201293 2859_SNP
g.0_0_19888_DATT
Ch_2_31203366_2856_SNP Ch_2_31203300_2858_SNP
conig_0_0_20079_DATT contig_0_0_25518_SNP
h_2 31189595_2636_DAIT
Ch_231259479_2855_SNP
contig_0_0_20474_DATT
Ch_2_33479859_2882_SNP
contig_0_0_20019_DATT
Ch_2_34420867_2932_SNP
Ch_2.35006255_2777_DAIT Ch_2_34768933_3060_SNP
Ch_2_35065644_3047_SNP
contig_0_0_2750_ DAT
Ch_2 35047915 3050_SNP
34659088_2673_DAIT
Ch_2_35006255_2776_DAIT Ch_2_35802914_3038_SNP
Ch_2_35463023_2757_DAT
1335 Ch_2_35708883_2768_DAIT contig_0_0_19092_DAIT
g " 35269912_20003_DAIT Ch_2_35769264_3036_SNP
1340 35270109 2749_DAIT Ch_2_35603781_20116_DAIT
1345 Ch_2735782684_3037_SNP
1381 Ch_2_35270144_20086_DArT
139.7 h 235103298 2767_DAIT
1455 35463862_3025_SNP
1514 347980673057 SNP
1573 Ch_ 2346590222676 _DAIT contig_0_0_19949_DArT
1689 Ch_237730323_3152_SNP
1713 h_237809976_3148_SNP
17856 39959859 2940_DAIT
1793 39959859_3234_SNP Ch_2_39954672_21436_DAIT
1809 Ch_2.40030535_2944_DAIT contig_0_0_20702_DArT
1817 Ch_239778607_3224_SNP
1831 h_239920077_2938_DAT Ch_2_39928400_3231_SNP
1856 39842216 3226_SNP
1901 40411956_3245_SNP
1966 ~40106642_3238_SNP
199.5 contig_0_0_22888_DArT
204.1 Ch_2_40030535_2945_DAIT
2182 45262968_3406_SNP
2197 45047139 3421 SNP
220.7 contig_0_0_3410_ SNP
222.1  45454100_3440_SNP Ch_2_45387742_3149_DAIT
2256 45461099_3438_SNP
2280 ”45222034_19698_DAIT contig_0_0_3106_DAT
8 454370193143 DAIT Ch_2_45307272_3403_SNP
2285 45437019 3443_SNP
229.4 45680525 3467 SNP Ch_2_45721430_3169_DAIT
2323 _0_0_3477_SNP
2362 455238623447 SNP Ch_2_45523862_3154_DAIT
2410 45437019_3144_DAT
2442 45728281_3472_SNP
2471 45752703 3478_SNP
247.9 45728281 3172_DAT
2535 45665504_3462_SNP
2575 contig_0_0_21553 DATT
258.9 Ch_2_46404552_3523_SNP
2509 46373566_3521_SNP Ch_2_46352555_3513_SNP
- _46360716_3520_SNP
2604 46404869_20421_DAIT Ch_2_45222035_19699_DAIT
- contig_0_0_25237_SNP contig_0_0_20936_DAT
263.8 Ch_2 46698158_3553 SNP Ch_2_46685439_3244_DAIT
Ch_2_46811020_3250_DAIT Ch_2_ 46825521_3563_SNP
266.2 contig_0_0_20729_DAIT
270.2 Ch_2_46818621_3560_SNP

229.1

229.6

2311
2325
2339

2344

234.6
234.9
235.0

235.1

2352
2353

Ch_3_32959147_23144_DAIT
Ch_3_32955183_4827_SNP Ch_3_33125934_5202_SNP
_33032278_4436_DAIT Ch_3_32825936_4419_DArT
Ch_3_33146945_5204_SNP
Ch_3_37590301_22597_SNP
h_3_37636511_4692_DAT
_37546916_5080_SNP
37533695_22392_SNP Ch_3_37533695_19472_DArT
Ch_3_37534185_5105_SNP
Ch_3_37624372_5086_SNP
contig_0_0_4708_DArT Ch_3_37533629_4703_DArT
Ch_337625682_4700_DATT Ch_3_37535711 4721 DAIT
Ch_3_37636584_5078_SNP
Ch_3_37556143_15860_SNP
Ch_3_37624813_22065_SNP Ch_3_37600894_20230_DArT
3_37625682_5081_SNP Ch_3_37535711_5084_SNP
37621158 _5091_SNP Ch_3_37620084_5101_SNP
h 337623891 5092_SNP Ch_3_39850674_2550_DAT
Ch_3_37534185_4729_DAIT
Ch 3 37618955 47011 DArT
3737118128_23742_DAIT
30512512 5052_SNP
39071193 5128_SNP contig_0_0_22372_SNP

h_
contig_0_0_23816_SNP Ch_3_39078518_4747_DArT

contig_0_0_23250_DAIT
Ch_3 40696184_4957_SNP

_41742511_4805_SNP

43026312_4728_SNP

42064405_4385_DArT contig_0_0_20851_DArT
_43642848_4753_SNP

_47782357_4494_SNP

_49582619_4338_SNP Ch_3_49582619_3968_DAIT
_49660767_4348_SNP

contig_0_0_3966_DArT contig_0_0_24273_SNP

ch 19139_DAIT

3_49651386_4345_SNP contig_0_(

contig_0_0_20866_DArT Ch_3_49698574_4354_SNP
contig_0_0_4344_SNP contig_0_0_3976_DArT
Ch,

49658195_3982_DAIT

_50373417_4390_SNP

_50830996_4430_SNP

 51115846_3865_DArT Ch_3_51109631_4269_SNP
 51085126_4266_SNP

contig_0_0_4264_SNP

51322709 3893_DAIT contig_0_0_3912_DAIT
_51238081_4284_SNP

 51387562_7909_SNP

_51313410_4291_SNP contig_0_0_25496_SNP.
51385015_24479_SNP contig_0_0_25479_SNP
h_3_51376588_4298_SNP

contig_0_0_3926_DArT Ch_3_51479513_4306_SNP
Ch_3 51456477_4304_SNP
contig_0_0_22341_DAIT

contig_0_0_20163_DAIT

ch_:

2422675_5400_DAIT
Ch_3_2252046_6007_SNP
Ch_3_2522115_5915_SNP.
Ch_3_2579861_5409_DArT contig_0_0_25797_SNP
contig_0_0_20352_DAIT

contig_0_0_24125_DAIT
Ch_3_1688324_5506_DArT Ch_3_1751953_6100_SNP
Ch_3_1857349_5978_SNP
Ch_3_1717965_6098_SNP
scaffold_456_18486_5974_SNP
contig_0_0_20185_DAIT

Ch_3°104017_6201_SNP

contig_0_0_5693_DArT

contig_0_0_20742_DAIT
Ch_3.120405_5694_DAIT contig_0_0_22472_DArT
Ch_3_996626_6025_SNP
Ch_3_1275830_6054_SNP Ch_3_92174_6203_SNP
Ch_3_26954_6210_SNP Ch_3_140954_6192_SNP
371005303_6027_SNP Ch_3_71006_25574_SNP
h_31303990_6059_SNP
contig_0_0_20248_DAIT contig_0_0_5603_DArT

Ch_3_140954_5687_DAIT Ch_3_381311_5645_DAIT

contig_0_0_20659_DAIT Ch_3_524008_5619_DAIT
Ch_3_426910_5632_DAIT Ch_3_812065_6104_SNP
Ch_3_1334028_6061_SNP Ch_3_1337911 22279 DAIT
h 31334028 5560_DAIT Ch_3_812961 5604_DAIT
Ch_3_1004069_6026_SNP

contig_0_0_22281_DAIT

Ch_3.350724_6156_SNP

1204606_6043_SNP Ch_3_31398_6207_SNP

_135910_5692_DAIT

_367607_5651_DAIT

_1205298_22750_DAIT Ch_3_1205434_11937_SNP

_1146276_5537_DAIT

_367322_5665_DAT Ch_3_168265_20484_DAIT

367659_19412_DAIT

_812440_20388_DAIT contig_0_0_20356_DArT

_380818_5663_DAIT

_428796_5629_DAIT

255364_6167_SNP Ch_3_250959_6170_SNP

_287463_6160_SNP Ch_3 429448 6129_SNP

contig_0_0_24412_DAT Ch_3_420126_5636_DAIT

contig_0_0_24223_DAIT contig_0_0_5683_DAIT

contig_0_0_22993_DAIT Ch_3_429448_5626_DAIT
Ch_3_367293_17861_DArT Ch_3_251723_5670_DArT

_472230_6124_SNP Ch_3_335244_17860_DAIT

187891 6184_SNP

3 276710_5668_DAIT

25023_6216_SNP

contig_0_0_5653_DArT

Ch_3_367008_20241_DArT Ch_3_367008_26145_SNP
Ch_3_428796_5630_DAIT

contig_0_0_5625_DArT

contig_0_0_6126_SNP

contig_0_0_20111_DAIT

Ch_3_765960_6234_SNP

Ch_3_893597_6016_SNP

contig_0_0_5548_DArT

Ch_3 816580_6107_SNP
h_3_120405_5695_DAIT

_367190_6150_SNP

272763_6165_SNP

Ch_3_527637_6113_SNP

Ch_3_524007_5620_DAIT

3538171 6111 SNP

_551275_6110_SNP Ch_3_571196_5608_DAIT
h_3 504672_22494_SNP

Ch_3_565208_6108_SNP

Ch_3_524041_5617_DArT



Ch_4_1552768_7547_SNP
Ch_4_1487539_6872_DAIT

4_2169413_6956_DArT
1594234 _25990_SNP
conng_o 0_21102_DArT
Ch 4_ 629444 6873 DAIT contig_0_0_21051_DArT
h_4_1743652_: 19994 DAIT contig_0_0_19987_DArT
_1557024_6881_DAIT Ch_4_494770_20368_DArT
_4_485246_20467_DAIT
contig_0_0_20297_DArT Ch_4_1141796_7001_DArT
Ch_4_1438605_6487_DArT contig_0_0_20695_DArT

Ch_4_302767_7047_DAIT contig_0_0_20942_DAIT

_1560921_6886_DArT Ch_4_345233_6985_DArT
I conng_o 0_21070_DArT Ch_4_1560855_6885_DArT

| contig_0_( 0 22455 DAIT cuntlg_o 0_: 20669 DArT

| Ch_4_1587359_21023_DAIT contig_( 0 0_: 19970 DAIT
I Ch_4_1389480_7518_SNP

249 Ch_4_1610863_7564_SNP Ch_4_1557024_7550_SNP
contig_0_0_21027_DArT Ch_4_1959023_6970_DArT
254 contig_0_0_21123 DArT Ch_4_1587317_6889_DArT
: contig_0_0_23774_SNP Ch_4 "1965809_7636_SNP
Ch_4_1587317_7554_SNP
25.8 h_4_1391858_7523_SNP
273 _2138494_6951_DArT Ch_4_1849112_7606_SNP
282 CDntlg 0_0_21153 [ DAIT Ch_ 15727047203607DAVT
30.2 . _ =
30.7 _2276788_7263_SNP Ch_4_2272161_6608_DAIT
426 3472363_6687_DAIT Ch_4_3472363_7335_SNP
46.0 _3865311_6781_DArT
48.0 _3866122_7438_SNP
conng_o 0_t 6773 DAIT Ch \_4_3894175_6777_DArT
48.9 Ch_4_3906916_7425_SNP Ch 4_3910103_25522_SNP
: Ch |_3923830_7420_SNP Ch 4_3894174_6779_I DAIT
contig_0_0_20547_DArT Ch_4_3910103_21872_DArT
49.9 Ch_4_3869119_7434_SNP
52.5 Ch_4_3894170_6778_DArT
54.3 4_4271566_7389_SNP Ch_4_4412829_6731_DArT
55.4 Ch_4_5211278_6703_DArT Ch_4_4266707_20552_DArT
61.1 Ch_4_5277463_7476_SNP
66.5 Ch 4! 5299507 6811 DAIT Ch_4_5299507_7468_SNP
67.0 contig_0_0_7466_SNP
68.4 Ch_4_5055093_7353_SNP
Ch |_5211278_7342_SNP Ch_4_5346092_7465_SNP
689 contig_0_0_7471_SNP Ch_4_5313297_7474_SNP
- Ch_4 5362219 _7464_SNP Ch_4_5313297_7467_SNP
contig_0_0_21375_DArT contig_0_0_6814_DArT
69.1 Ch_4_5448211_19540_DArT
69.3 Ch_4_5211235_6702_DArT
69.4 Ch 5142324 6705 DAIT Ch_4_5277397_7477_SNP
70.3 ch(lg_D 0_18591 I DAIT Ch _4_ 5429826 7460 SNP
- contig_0_0_19985_DAIT contig_0_0_21780_DArT
737 Ch_4_5447890_22554_SNP
80.3 \_4_4876903_6720_DArT
81.1 Ch_4_4876903_7365_SNP Ch_4_4876903_6719_DArT
85.7 contig_0_0_20944_DArT
95.9 Ch_4_41083804_6336_DArT
99.8 4_19647825_19079_DArT
104.8 9847864 _( 6554 DAT Ch_4_7352870_6842_DArT
107.5 4532668_6728_DArT
123.0 ig_0_0_19916_DAIT contig_0_0_6159_DArT
1247 contig_0_0_20359_DArT contig_0_0_25138_SNP
" contig_0_0_20055_DArT
125.2 Ch_4_43444028_6156_DArT
1261 _43299358_6086_DArT Ch_4_43299396_6084_DArT
g _43299358_6085_DAIT contig_0_0_19982_DAIT
130.8 _43251013_23230_SNP
1405 43659139 6039_| DAIT
142.0 _43659205_6037_DArT Ch_4_43661398_6036_DArT
147.1 _44271213_6052_DArT
158.7 Ch 4_45474337_6495_SNP
159.9 Ch_4_45604626_19373_DArT Ch_4_45599917_22186_SNP
161.0 contig_0_0_21226_DArT
161.7 Ch_4_45502402_5954_DArT
162.5 Ch_4_45599851_22189_SNP
163.1 Ch 4_45748905_6392_SNP Ch_4_45748905_5864_DArT
164.0 h_4_45822558 22236 DAIT
164.6 _4_45822558_24637_SNP
165.4 Ch_4_45673288_6519_SNP Ch_4_45664035_6514_SNP
N Ch 4_45822492_5878_DArT contig_0_0_5881_| DAIT
166.3 4_45804197_6405_SNP Ch_4_45836028_6416_SNP
- _45783821_6401_SNP
167.0 Ch_4_45804151_6403_SNP
168.2 Ch_4_45836028_5888_DAIT contig_0_0_6411_SNP
172.6 4_46387697_6382_SNP Ch_4_46398280_6386_SNP
1736 46387997 5856 DAIT cormg 0_0_: 22522 DAIT
1745 Ch 4 46263241_6465_SNP
181.4 Ch 4_46952961_6323_SNP
182.4 contig_0_0_21145_DAIT contig_0_0_21167_DAIT
183.6 contig_0_0_20329_DArT
187.3 Ch_4_47681637_6259_SNP

94.2

contig_0_0_21009_DArT

Ch, 5 914332_7093_I DArT Ch_5_914332_7788_SNP
Ch_5_: 1004042 7515 SNP
Ch_5_1461216_7119_DArT Ch_5_1664020_7168_DArT
Ch_5_1608042_7865_SNP

Ch_5_1480897_7817_SNP

it contig_0_0_25238_SNP

Ch_5_1894547_7848_SNP Ch_5_1851588_7851_SNP
contig_0_0_7120_DArT Ch_5_1664086_7166_DArT
Ch_10_: 16981464 19444 | DAIT

Ch_ 1_5_1986899_: 19422 DArT Ch_5_1986899_22278_SNP
Ch_5_2472114_25648_SNP
scaffold_104_40215_22960_SNP
Ch_5_2616136_22114_SNP
Ch_5_2712442_7356_DArT Ch_5_2736414_8051_SNP
Ch_5_2712306_7358_DArT Ch_5_2736463_7347_DArT
contig_0_0_8041_SNP ccntlg 0_0_7335_DArT
Ch_5_3471494_7935_SNI

cormg_l) 0_ 7244 DAIT Ch 5_3190714_7953_SNP
Ch_5_3275245_. 7249 DAIT
Ch_5_3275245_7946_SNP Ch_5_3056184_8035_SNP
Ch_5_3184456_7955_SNP Ch_5_3290881_25117_SNP
contig_0_0_7247_DArT

contig_0_0_7989_SNP

Ch_5_3754097_ 7985 SNP cormg 0_0_7990_SNP
Ch_! \_5_3462970_7238_DArT Ch_5_3584197_ 7228 DArT
contig_0_0_23514_DATT contig_0_0_7275_DArT

Ch_5_4488512_25683_SNP
ig_0_0_20056_DAIT

contig_0_0_7225_DArT

contig_0_0_7918_SNP

Ch_5_4446252_ 7914 SNP

contig_0_0_20334_DAIT

Ch_5_3949464_7970_SNP

contig_0_0_21240_DArT contig_0_0_21388_DAIT

Ch_5_4447371_7916_SNP

Ch_5_3900810_7265_DAIT

Ch_5_5226355_8019_SNP

contig_0_0_7296_DArT contig_0_0_8018_SNP

Ch_5_5175497_21981_SNP

Ch 5_5175497_21979_SNP Ch_5_5175497_21980_SNP

contig_0_0_19700_DArT

Ch_5_5163335_19269_DArT

Ch_5_5175497_19423_DArT

Ch_5_5569171_7606_DArT Ch_5_5399860_7602_DArT

contig_0_0_7277_DArT Ch_5_5120509_7276_DAIT
contig_0_0_7603_DArT Ch_5_5175497_19270_DArT
Ch_5_¢ 5683807 8384 SNP ¢ Ch 5_¢ 5649364 7611 DArT
Ch_ \_5_5683807_7612_DArT conug7070720973 DAIT
Ch_5_5161609_: 20615 DArT Ch_5_5150222_20591_DArT
Ch_5_5269428_20387_DArT

Ch_5_5226421_7298_DArT

Ch_5_7453556_8470_SNP

Ch_5_19807473_7468_DArT Ch_5_7542072_8526_SNP
Ch_5_7534091_8527_SNP Ch_5_7376561_8471_SNP
Ch_5_22309022_20289_DAIT Ch_5_16497738_8144_SNP
Ch_5_27619305_8079_SNP contig_0_0_25783_SNP

Ch_ \_5_21581068_8264_SNP contig_0

_0_0_26233_SNP
Ch_5_22002319_8255_SNP Ch_5_19486782_8505_SNP
Ch_5_18281884_8539_SNP Ch_5_19909649_8268_SNP
Ch_5_21283656_8266_SNP Ch_5_19328468_8153_SNP
Ch_5_21587869_8262_SNP Ch_5_26193250_8070_SNP
Ch_5_12493014_8138_SNP

Ch_5_16530848_8145_SNP

Ch_5_21462110_19961_SNP scaffold_33_21224_7704_DAIT
Ch_5_21587869_7508_DAIT Ch_5_22372049_18719_DArT
Ch_5_21534182_21308_DArT
Ch_9_6174608_19693_DArT

contig_0_0_21681_DArT

Ch_5_14514497_21323_DArT Ch_5_26802453_7695_DArT
Ch_5_18033272_7483_DArT

contig_0_0_7719_DArT

Ch_5_17383068_7366_DArT Ch_5_19081628_8084_SNP
contig_0_0_19908_DArT Ch_5_19223878_7368_DArT
Ch_5_25283825_8339_SNP

contig_0_0_25942_SNP contig_0_0_7463_DArT
Ch_5_19907015_7516_DArT Ch_5_16497738_7430_DArT
Ch_5_21587869_7507_DArT Ch 5_18034346_ 7480 DAIT
Ch_5_20437379_8397_SNP

Ch_5_27716688_7582_DArT Ch_5_18033972_7482_DArT
contig_0_0_18954 DArT

Ch_5_17695856_7485_DArT
Ch_5_32061213_22685_SNP

Ch 5. 19807473 7467 _| DAT

Ch_! \_5_21748906_8259_SNP Ch_5_19127239_8083_SNP
Ch_5_18034265_7481_DArT

Ch_5_19836553_8191_SNP

Ch_5_18281818_7730_DArT Ch_5_18281818_8540_SNP
contig_0_0_8553_SNP

Ch_5_35948839_8566_SNP

Ch_5_35955118_8564_SNP Ch_5_35948839_7756_DArT
scaffold_15_78686_8765_SNP

cormg_o 0_ 7963 DAIT

scaffold_30_: 265710 8692_SNP
scaffold_15_423601_7917_DAT scaffold_15_395563_7923_DArT
scaffold_15_395563_8725_SNP scaffold_15_405652_8722_SNP
scaffold_15_423615_7918_DArT

contig_0_0_8005_DArT

Ch_5_38128548_8827_SNP

Ch_5_38965539_8923_SNP
Ch_5_39555155_20010_DArT

Ch 5_¢ 39479129 20928 DArT Ch_5_39003307_8935_SNP
Ch_! _5_38935048_8111_|I DAIT

contig_0_0_22899_DArT

Ch_5_38819544_8103_DArT Ch_5_38819583_8105_DArT
Ch_5_39934393 22528 DAIT Ch_5_39934393_9066_SNP
contig_0_0_7984_DArT

contig_0_0_9154_SNP Ch_5_40100140_9148_SNP
Ch_5_40073732_9152_SNP Ch_5_40091081_9149_SNP
Ch_5_40124907_9146_SNP

Ch_5_40433683_9132_SNP

Ch_5_40472572_9124_SNP

Ch_5_40551999_8285_DArT Ch_5_40561497_8280_DArT
Ch_5_40551999_9116_SNP

Ch_5_40577032_9108_SNP

Ch_5_40561431_8281_DArT

Ch_5_40715796_9093_SNP Ch_5_40709705_9095_SNP
Ch_5_40667648_9100_SNP Ch_5_40683264_8244_DArT
Ch_5_40667717_9098_SNP

Ch_5_40683304_8271_DAIT
Ch_5_40800840_9080_SNP
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PV06 [1]

Ch_6_3414350_9159_SNP

60.4
633

69.6
74.0

78.0

83.0
83.8

83.1

91.0

1137

148.4

149.3
150.2

Ch_6_17302373_9806_SNP
contig_0_0_9753_SNP

Ch_6_17385910_9729_SNP
Ch_6_17107029_8798_DAIT
Ch_6_17169522_9750_SNP

contig_0_0_21016_
Ch_6_17403598_9728_SNP
Ch_6_17316176_19618_DAT
Ch_6_17602088_9718_SNP

n
contig_0_0_18206_DAIT
Ch_6_17570391_8772_DArT
Ch_6_17574027_9714_SNP

Ch_6_17340408_8790_DAIT
Ch_6_17259591_19178_DAT
Ch.6 18014473 B854 DATT

Ch76718585919785327DArT
Ch_6_18519981_8878_DAIT
Ch_6_17842962_23776_SNP.
Ch_6_17842962_22126_DAIT

Ch_6_18668350_8809_DAIT
Ch_6_18555044_9849_SNP
Ch_6_18250128_8868_DAIT
Ch_6_18301825_9820_SNP
Ch_6_18560212_24385_SNP
Ch_6_18018261_9808_SNP
ch_e. 18555110_6850_SNP

contig_0_0_25206_
Ch_6_18698597_9763_SNP
Ch_6_18669010_8310_DA'T
Ch_6_18569212_8880_DAIT
Ch_6_18651645_9758_SNP
Ch_6_18280134_9823_SNP
Ch_6_18743470_9767_SNP

Ch_6_19164338_8836_DAIT
Ch_6_19164508_8838_DAIT
Ch_6_19164508_9794_SNP
Ch_6_19294065_19166_DAT
Ch_6_19460895_8949_DAIT
Ch_6_19248518_8847_DAT
Ch_6_19265943_8850_DAT
Ch_6_19553594_8962_DArT

cont
Ch_6_20094654_8888_DAIT
Ch_11_6004681_17078_DAIT
Ch_6_19465100_21092_DAIT
Ch_6_19446411_9932_SNP
Ch_6_10553592_8961_DAT
contig_0_0_8958_DAIT

Ch_6_19460895_8948_DAIT

Ch_6_19551907_21866_DAIT
Ch_6_19555184 21838 DAIT

cont
Ch_6_19670980_9954_SNP
Ch_6_19656628_9951_SNP
Ch_6_19941307_9983_SNP
Ch_6_19917710_9979_SNP
Ch_6_10452233_8947_DAT
Ch_5_37789544_14221_DAIT

Ch_6_20641428_9923_SNP
Ch_6_20687700_8942_DAIT

Ch_6_20455423_9995_SNP
Ch_6_20465933_9999_SNP

z:h s 20790476_10023_SNP
Ch_6_20688911_9930_SNP
Ch_6_20765236_10021_SNP

contig_0_0_9112_DAIT

Pv06 [2]

152.7

1532

153.7

154.7
155.1

155.6

160.0
162.9

1638

164.3

197.6

2528

2729

276.9

279.2
280.7
283.0
2916

294.7
300.2

Ch_6_21656066_10064_SNP
Ch_6_21895500_10050_SNP
contig_0_0_20199_DAT
Ch_6_21996838_10109_SNP
Ch_6_22335205_10239_SNP
contig_0_0_19028_DAIT
ontig_0_0_19029_DAIT
Ch_§ 22525897 Go17_DArT
conlig_0_0_21608
Ch_6_23573443 mzzn SNP
conlig_0_0_10233_SNP
Ch_6_22526897_10222_SNP
Ch_6_22701554_10116_SNP
Ch_6_22573443 9215 DAT
conl 0,0 25871, SNP
h_6_23581453_10189_SNP
Ch_6_23454777_10174_SNP
coni 4.DAT
contig_0_0_21019
Ch_6_23907634 9132 ot
conlig_0_0_9187_DArT

Ch_6_23508099_9181_DArT

Ch_6_22969808_10125_SNP
Ch_6_24106771_9271_DAIT
Ch_6_24124995_9284_DAIT
Ch_6_24033177_9262_DAT
Ch_6_24185637_9290_DAT
Ch_6_24209356_ 10292 SNP
contig_0_0_9261.

Ch_6_24111584 9275 DT
conlig_0_0_21817

Ch_6_24001153 9251 ot
Ch_6_24001153_10261_SNP

contig_0_0_22(
i

0.0 21239 DAIT
Ch_6_25332156_9358_DAIT
0.0 21063 DAT

contig_0_0_2!

ch_6 zsueoagz 10355_SNP
Ch_6_25226141_10379_SNP
Ch_6_24352221_10304_SNP
Ch_6_24311204_10301_SNP
Ch_6_24321796_10302_SNP
contig_0_0_18760_DAT

i

Ch_6_24445783_10315_SNP
contig_0_0_20070_DAT
Ch_6_24472228_18761_DAIT
Ch_6_24706826_10327_SNP
Ch_6_24659591_10323_SNP
Ch_6_24747673_10334_SNP
contig_0_0_20505_DAT
Ch_6_25497410_10406_SNP
cong_0_0_2145% DAY
9_SNP
Ch6 25436342 10403 SNP
Ch_6_25285377_10388_SNP
Ch_6_25190141_10368_SNP
contig_0_0_24687_SNP
\_6_25290590_10390_SNP
Ch_6_25332156_10394_SNP
Ch_6_25195936_10374_SNP

conng 0 0_9398_DAIT

Ch_6_25260818_9350_DAIT

Ch_6_25272863_10384_SNP
Ch_6_25151092_10361_SNP
Ch_6_25260752_10382_SNP
Ch_9_35091522_19322_DAIT

Ch_6_25190141_9343_DAIT
contig_0 _DATT

conngJ) 0_10448_SNP
Ch_6_27577592_9535_DAIT
Ch_6_25151092_9340_DAIT
contig_0_0_22638_DATT

Ch_6_28478442_10625_SNP
Ch_6_28493831_9603_DAIT
contig_0_0_21054_DATT

Ch_6_28872225_9627_DAT
conig_0_0_20035_DATT

Ch_6_29617453_9691_DArT
Ch_6_30749679_9789_DAT

Ch_6_30928041_10867_SNP

PvO7 [1]

Ch_7_39957165_20544_SNP.

Ch_7_36824013_25137_SNP
Ch_7_36713155_12585_SNP
contig_0_0_25694_SNP

Ch_7_36731993_12588_SNP
Ch_7_36720358_11334_DAIT

contig_0_0_20382_DArT

Ch_7_36965314_12631_SNP
Ch_7_36965248_12630_SNP
Ch 736697313 _11330_DAIT
Ch_7_36800044_12606_SNP

contig_0_0_25470_SNP

Ch_7_36039673_12543_SNP
contig_( DT

5305 zuasz DAIT
Ch_7.35929702 12531_SNP
Ch_7_35929702_11291_DAIT

Ch_7_35966304_20802_DAIT
Ch_7_30319944_12203_SNP
Ch_7_30734706_12220_SNP
Ch 729141620 9383_SNP
Ch_7_28710117_10947_DAIT
Ch_7_28642354_12123_SNP
Ch_7_28710077_10948_DAIT
Ch_7_29080020_9379_SNP
Ch 728611198 10897 DAIT
Ch_7_28571583_10898_DAIT
Ch_7_13375385_20993_SNP
Ch_7_19156273_10552_DAIT
scaffold_20_469132_11814_SNP
scaffold_14_410316_11864_SNP
Ch_7_18846196_10672_DAIT
scaffold_18_379390_11645_SNP
Ch_4_17628975_19298_DAIT
Ch_7_22563962_11952_SNP
scaffold_46_66213_10563_DAIT
Ch_10_15506992_19074_DArT
scaffold_41_122333_11911_SNP
contig_0_0_20486_DAIT
Ch_7_13405939_11923_SNP
Ch_7_12814103_18494_DAIT
contig_0_0_23561_SNP
13264075_11927_SNP
contig_0_0_22195_DAT
Ch_7_22203202_11959_SNP
Ch_7_21052205_10784_DAIT
cond 00 24105 DiaeT

_DAIT

ch_7_: 22553933 11953_SNP
Ch_7_21459252_11981_SNP
Ch_7_21766526_20759_SNP
scaffold_20_116909_20848_SNP
Ch_10_15530299_11682_SNP

Ch_7_22874053_11950_SNP

PvO7 [2]

152.3

100.1

190.5
1914

191.9

1033

194.7

197.6
109.2

202.0

2025

203.9

209.8

2241
2248

2253

226.2

2273
2296

2310

2738
274.2
276.6
277.6

278.6

2795

280.0
281.0

334752035_ 10295 DAIT
contig_0_0_10731,
ch

contig=0
scaffold_18_429275_10596_DAIT
Ch_7_21980405_11971_SNP
scaffold_23_349903_11888_SNP
scaffold_18_66356_10588_DAIT
Ch_7_22480338_11955_SNP
scaffold_44_63859_11995_SNP
Ch_7_15339557_11982_SNP
scaffold_66_108748_11999_SNP
scaffold_41_143810_11907_SNP
Ch_7_14120487_11626_SNP
Ch_10_15279022_10289_DAIT
7 13827191 11912_SNP
/~17944307_11805_SNP
scaffold_18_66356_11671_SNP
Ch_7_21052139_12003_SNP
Ch_7_15916086_12025_SNP
scaffold_23_350503_11887_SNP
scaffold_14_467259_11867_SNP
Ch_7_21071779_12005_SNP
scaffold_14_411606_11865_ S
h_7_12179355_11835_SN
Ch_7_11980981_11827 S
contig_0_¢
scaffold_

cn /~9436857_10309_DAIT
cunug o0
Ch_7 10347
ch_ ,5559245,1037a,umr
contig_0_0_24459_SNP

ch

Ch_7_8675012_10350_DAIT
Ch_7_7627292_11446_SNP
contig_0_0_26100_SNP
Ch_7_8174549_12421_SNP
0_0_20148_DATT
Ch_7_3118406_10185_DArT




1779

179.3
184.7
191.6
193.9
197.3
198.6

200.5

Ch_8_18746036_12579_DArT
contig_0_0_21116 | DAIT
Ch_8_10056267_19249_DArT
Ch_8_9856268_21062_DArT
Ch_8_9030271_12620_DArT
_8169040_11505_DArT

h_8_8243867_11499_DArT
Ch_¢ _8_¢ 5046258 13032_DArT
Ch_8_7537881_19950_DArT
Ch_8_1633549_15067_SNP
. 1630011_15059_SNP
_8_1633154_23388_DAIT
Ch_8_1633232_15066_ SNP Ch_8_1633232_13588_DArT
Ch_8_4385149_14673_SNI
contig_0_0_13241_DArT Ch 8_3810012_14723_SNP
Ch_8_3783568_14720_SNP
contig_0_0_14727_SNP Ch_8_3706169_14710_SNP Ch_8_3711888_14714_SNP

contig_0_0_14719_SNP
Ch_8_4031326_14703_SNP Ch_8_4031469_14701_SNP Ch_8_4031535_14698_SNP
h 8_3243083_21643_DArT
_3243083_25448_SNP
3_3243017_14752_SNP
_3183541_14749_SNP Ch_8_3267002_13280_DArT Ch_8_3130070_18708_DArT
contig_0_0_21932_DArT
Ch_8_3177219_21492_SNP
contig_0_0_14739_SNP
Ch_8_2843805_14791_SNP Ch_8_2803158_23075_DArT
Ch_8_2502502_14820_SNP Ch_8_2353678_14840_SNP Ch_8_2495212_14821_SNP
ccnl\97070721953 SNP contig_0_( 0 22259 _DArT
Ch_8_2732201_13328_DArT
Ch 2319713 14794_SNP Ch_8_2803143_22181_DArT
Ch_8_3089174_14742_SNP
Ch_8_5983293_19018_DArT
Ch_8_5997949_14543_SNP
3_6120784_14556_SNP
h_8_7543518_12988_ DAIT
Ch_8_9030272_12621_DArT
Ch_8_5989666_14541_SNP
Ch_8_6081237_14553_SNP
_6040447_14547_SNP
h_8_5752377_23265_SNP
Ch_t 8 5989732_14542_SNP
contig_0_0_20965_DArT contig_0_0_20283_DArT Ch_8_6060675_14552_SNP

contig_0_0_25142_SNP
Ch_8_6004645_14544_SNP
Ch_8_6380025_14570_SNP
Ch_8_6673093_13069_DArT contig_0_0_25696_SNP
contig_0_0_20401_DArT Ch_8_6642806_14584_SNP
Ch_8_6616691_14581_SNP
Ch_8_6676301_13077_DArT Ch_8_7163433_13088_DArT Ch_8_6676359_13078_DArT
Cunﬂ97070720549 DAIT Ch_8 7261452_13085_DArT Ch_8_7508972_12985_DArT
Ch_8_6959725_13111_DArT
Ch_8_6673088_13074_DArT Ch_8_7617256_12998_DArT
8_7761748_14496_SNP Ch_8_7559236_14484_SNP Ch_8_6953212_14610_SNP
. 7665640_14488_SNP contig_0_0_26003_SNP contig_0_0_14492_SNP
_7462290_14467_SNP
Ch ¢ \_8_7740268_14493_SNP
Ch_8_7813820_14510_SNP
Ch_8_7789553_14504_SNP
Ch_8_7606423_14486_SNP
conugﬁofofzoees DAIT
Ch_8_7905197_14521_SNP Ch_8_7617261_12997_DArT Ch_8_7502334_20312_DArT
Ch_8_7664883_12999_DArT Ch_8_7462290_12980_DArT Ch_8_7163433_13087_DArT
8_7543452_14476_SNP

_7419157_14461_SNP
_7419157_14463_SNP Ch_8_7996056_13023_DArT Ch_8_8018527_13027_DArT
_8843567_14015_SNP
7996055 14530_SNP
Ccnl\g 0_0_25339_SNP contig_0_0_14041_SNP Ch_8_8820341_14017_SNP
contig_0_0_12654_DArT Ch_8_ 8749568 12631 DAIT Ch 8_¢ 8155562 11505 DArT
8_8764744_12629_DArT Ch_8_7996056_13022_DArT
_9053545_13999_SNP
3_9056897_13996_SNP
_8467608_14038_SNP
Conl\g 0_0_22294_DArT Ch_8_7832874_13015_DArT Ch_8_7984207_13024_DArT
Ch_8_8392351_19930_DArT Ch_8_8156496_11508_DArT Ch_8_8156562_11507_DArT
_7965491_19907_DArT Ch_8_7987382_14533_SNP
con(\g_0_0_21744 DAIT Ch_8_8108231_14540_SNP
Ch_8_8156496_12767_SNP > Ch _8_8157607_: 14462 SNP Ch_8_8142847_21185_SNP
Ch_8_8044481_14536_SNP Ch_8_8454688_24684_SNP Ch_8_8046258_14537_SNP
Ch_ _8_¢ 5819373 12628_DArT Ch_ 5 8436855_ 12643 DAIT Ch 8 8045255 13033 DAIT
contig_0_0_12647_DArT
Ch_8_8476159_14035_SNP
Ch_8_8030450_14535_SNP

h_89069805_13994_SNP
Ch_8_7288507_20062_DArT
Ch_8_9322852_12674_DArT
Cunﬂ97070725954 SNP Ch_8_10056292_19250_DArT

\_8_9707158_12694_DArT Ch_8_9123714_12608_DArT Ch_8_9056897_12614_DArT
Ch_8_9483585_21677_DArT Ch_8_9707158_14083_SNP contig_0_0_14068_SNP
Ch_8_11585306_12955_DArT Ch_8_9167967_19137_DArT
Ch ¢ _8_9824004_12704_I DAIT Ch_ 5 9871011 12708 DAIT scaffold_520_7469_21948_SNP
8_10056333_25337_SNP Ch_8_9824004_14093_SNP contig_0_0_20240_DArT
_11412911 12958 _DAIT Ch B 11724512 25037 SNP Ch_8__ 10741322 20974_DArT
_11546797_14440_SNP contig_0_0_12687_DArT
Ch_ _8_ 11412883 12959 DArT
Ch_8_11341060_14445_SNP
Ch 8 11643544 21261 DArT
contig_0_0_12693_DArT Ch_8_9871010_12707_DArT Ch_8_9749032_12698_DArT
Ch_8_9802385_14090_SNP
scaffold_520_7469_21949_SNP Ch_8_9931202_14104_SNP
Ch_8_9460054_14066_SNP
|_8_9261668_14054_SNP Ch_8_9514760_14073_SNP
Ch_8_9622539_14076_SNP
Ch ¢ \_8_9415261_25794_SNP contig_0_0_20200_DArT
contig_0_0_21946_SNP
Ch_11_37613715_12771_SNP Ch_11_37613715_11515_DArT
Ch_8_21250746_12860_DArT Ch_8_20219170_12939_DArT
h 3_29248463_12867_DArT
Ch_8_20195192_14283_SNP Ch_5_21020694_7562_DArT
Ch_8_18829334_12825_SNP
Ch_8_20922590_12853_DAIT contig_0_0_25113_SNP
Ch_8_20922590_14291_SNP Ch_8_18669148_13947_SNP Ch_8_20079721_18774_DArT
contig_0_0_21444_DArT Ch_8_20922590_12854_DArT Ch_8_18683964_12578_DArT
Ch_8_20695821_11514_DArT
Ch_8_20079682_18775_DArT
Ch_8_18463729_13945_SNP

67

PvOS8 [2]

385.5

386.2
388.4
389.8
390.1
390.3
390.8
391.7

392.1

Ch_8_20494848_12560_DAIT
Ch_8_44482745_14402_SNP

Ch_8_51591953_13672_SNP

Ch_8_50704597_12429_DAIT Ch_8 50592211_13771_SNP Ch_8_50649626_13772_SNP
Ch_8_52575696_13702_SNP Ch_8_52568440_12356_DAIT

 52852394_13718_SNP

Ch_8_52814602_12370_DAIT Ch_8 52814602_13716_SNP

Ch_5_2990325_18851_DArT Ch_8_52704369_13709_SNP

I' Ch_8_53592364_12387_DArT
lich_ 8 53807836 13754 _ _SNP Ch_8_53767579_13746_SNP contig_0_0_21269_DArT

) 53592364_12386_DAIT

|| contig_0_0_11970_DArT contig_0_0_20813_DArT Ch_8_60398822_13290_SNP

Ch_8_60209981_21267_DArT

contig_0_0_3730_DArT Ch_8_60441430_22632_DArT contig_0_0_13291_SNP
3731_DArT

22577_DArT

11969_DArT

)_3732_| DAIT contig_0_0_11952_DArT Ch_8_60484316_24757_SNP

l 19_0_(
Ch_8_60511975_21587_DArT

Ch_ \_8_60478302_11945_DArT

contig_0_0_21920_DArT contig_0_0_3729_DArT contig_0_0_22607_DArT
Ch_8_60470214_11948_DArT contlg 0_0_: 12006 DArT Ch_8_60471002_13266_SNP
contig_0_0_20912_DArT Ch_8_60442759_11956_DArT Ch_8_60504283_13264_SNP
contig_0_0_11943_DArT Ch_8_60470280_11947_DArT

cun(\97070720859 DAIT Ch_8_45893200_12016_DArT

8_60941127_13208_SNP

_60931396_11903_DArT

h_8_61047732_25477_SNP Ch_8_60997888_19917_DArT
Ch_8_60973319_11900_DArT contig_0_0_11901_DAIT contig_0_0_11878_DAIT
Ch_8_61248693_11855_DArT Ch_8_61062731_22672_SNP
Ch_8_61133478_13169_SNP Ch_8_61133478_11872_DArT
Ch_8_61047666_11888_DArT Ch_8_61133250_13171_SNP
contig_0_0_13170_SNP

Ch_8_61218858_11860_DArT

Ch_8_61133741_13167_SNP Ch_8_61130143_20225_DArT

contig_0_0_11853_| DAIT

contig_0_0_20167_DArT
Ch_8_61163698_13156_SNP Ch_8_61163698_11867_DArT
Ch_8_61248693_11854_DArT Ch_8_61360776_11843_DArT Ch_8_61266692_13141_SNP
contig_0_0_19605 _I DAIT

contig_0_0_20050_DArT

Ch_8_61461719_13122_SNP

contig_0_0_11820_DArT Ch_8_61450547_25291_SNP

Ch_8_61408701_11828_DArT

Ch_8_61153217_13161_SNP

Ch, 8 61902022 21922 DAIT

Ch_8_61918725_11805_DArT Ch_8_45857418_11537_DArT Ch_8_61856911_11788_DArT
contig_0_0_20417_DArT contig_0_0_19966_DArT Ch_8_61888757_13097_SNP

)_0_(
contig_0_0_: 20301 DAIT contig_0_0_13111_SNP
Ch_8_61849022_11785_DArT contig_0_0_20211_DArT Ch_8_62283820_12906_SNP
Ch ¢ _8_62451183_12927_SNP
contig_0_0_22534_DArT
Ch_8_62486809_12933_SNP Ch_8_62687455_12533_DArT contig_0_0_22571_DArT
contig_0_0_22501_DArT Ch_8_62605633_12551_DArT contig_0_0_22342_DArT
Ch_8_¢ 62510507 22486 DAIT
contig_0_0_25212_SNP Ch_8_62399890_12924_SNP
Ch_8_62212298_18835_| DAIT ¢ contig_0_( 0 19203 DAIT contig_0_0_19623_DArT
contig_0_0_22287_DArT

contig_0_0_18632_DArT contig_0_0_19486_DArT Ch_4_1176630_19314_DArT
contig_0_0_11781_DArT contig_0_0_18631_DArT Ch_8_¢ 62266957_11628 DAIT
Ch_8_61932096_18723_DArT Ch_8_62219098_11621_DArT
contig_0_0_12891_SNP Ch_8_62081178_12988_SNP Ch_8_45849402_20879_SNP
Ch_8_62081768_12989_SNP
cun(\97070725852 SNP contig_0_0_20503_DArT contig_0_0_20358_DArT
Ch_3_9544283_5133_DArT contig_0_0_21423_DArT contig_0_0_21452_DArT
Ch 4_899904_22383_DArT contig_0_0_19208_DArT contig_0_0_19858_DArT
contig_0_0_11780_DArT contig_0_0_19624_DArT contig_0_0_19484_DArT
Ch_8_45849402_11683_DAIT contig_0_0_21542_DArT Ch, 8 61860690_13091_SNP
Ch_8_61805019_13071_SNP
contig_0_0_20516_DArT Ch_8_61984883_11723_DArT
Ch_8_61685457_13050_SNP Ch_8_61701090_13056_SNP Ch_8_61698263_11756_DArT
_62268567_11629_DArT
3_61668860_13045_SNP
61698195_11755_DArT
_62727203_13874_SNP

h_8_62589327_12965_SNP
contig_0_0_25504 SNP
contig_0_0_24580_DArT contig_0_0_12943_SNP
Ch_8_62734846_12503_DArT Ch_8_62734846_13859_SNP Ch_8_62687468_12532_DArT
contig_0_0_20234_DArT

Ch_8_62727897_ 12510 DArT contig_0_0_25124_SNP Ch_8_63011117_13803_SNP
Ch_8_62824113_13833_SNP Ch_8_62942253_13813_SNP

contig_0_0_25145_SNP Ch_8_62942253_12464_DArT Ch_8_62687535_23972_DArT
contig_0_0_23988_DAIT contig_0_0_24225_DArT Ch_8_63020673_12457_DArT
Ch_8_62778239_12490_DArT Ch_8_62804455_12480_DArT Ch_8_62509630_11654_DArT
Ch_8_62614542_12550_DArT

contig_0_0_24423 DArT

Ch_8_62782033_12485_DArT Ch_8_62782033_13843_SNP

Ch_8_63007046_13806_SNP Ch_8_63007046_12460_DArT contig_0_0_24219_DArT
Ch_8_62571619_11669_DArT

Ch_8_62911158 12469_DArT

con(\97070724113 DAIT Ch_8_62721370_13880_SNP Ch_8_62537235_12949_SNP
Ch_8_62939295_13822_SNP Ch_8_62722152_13877_SNP Ch_8_62730337_13863_SNP
cnn(wgﬁ()70723702 SNP~

Ch_8_62804521_13839_SNP

Ch_8_62778239_13850_SNP Ch_8_62939602_13820_SNP contig_0_0_25723_DArT
3_63000141_13808_SNP

Ch_8_62529003_12946_SNP contig_0_0_24346_DArT Ch_8_62727831_12512_DArT
Ch_8_62745289_12500_DArT Ch_8_62556758_24107_DArT Ch_8_62583951_24112_DArT
Ch_8_62589261_11679_DAIT contig_0_0_24169_DArT Ch_8_63019504_12459_DArT

Ch _8_62730337_23869_DArT Ch_8_62911158_12471_I DAIT Ch _8_62734912__ 12502 DAIT
contig_0_0_24115_DArT contig_0_0_24021_DArT Ch_8_62721370_12520_DArT

Ch_8_62927321_ 12468 DAIT Conllg7070724064 DAIT contig_0_0_24218_DArT
Ch_8_62537235_18798_DAIT contig_0_0_24345_DArT Ch_8_62584956_11674_DArT
contig_0_0_23986_DAIT

Ch_8_62605633_12553_DArT

contig_0_0_11661_DArT

Ch_8_62675789_13897_SNP

Ch_8_62939668_13818_SNP

Ch_8_62756852_13852_SNP

contig_0_0_24481_DArT

Ch_8_62175462_11711_DArT Ch_8_62175462_11713_DArT
Ch_8_62037756_11690_DArT Ch_8_45848421_19089_DArT
cun(\97070722349 SNP

contig_0_0_22348 SNP

Ch_8_¢ 45849402 19596 DAIT

Ch_8_62206135_22914_SNP

Ch, 3 6264281 _ 18934 DAIT

contig_0_0_20192_DArT

contig_0_0_22578_DArT

Ch_8_61843673_20571_DArT Ch_4_900124_11730_DArT

Ch_8_62389390_11644_DAIT contig_0_0_20380_DAIT



Pv09

Ch_9_38070609_15109_SNP Ch_9_38117639_13640_DArT
Ch_9_38106884_13643_DAT
Ch_9_38106884_15100_SNP
Ch_9_38192024_15095_SNP
Ch_9_38234387_15090_SNP
Ch_9_38179716_13636_DAIT
Ch_9_38117639_15098_SNP Ch_9_38086121_15105_SNP
Ch_9_38070675_15108_SNP Ch_9_38072850_15107_SNP
Ch_9_38061141_13649_DAT
Ch_9_38235573_26280_SNP

contig_0_0_20741_DAT

Ch_9_37991626_15116_SNP

contig_0_0_24855_SNP_

Ch_9_37465744_21648_SNP
Ch_9_37393393_15160_SNP
Ch_9_37065961_15187_SNP
Ch_9_36709305_15212_SNP

contig_0_0_20979_DAT

Ch_9_36619666_15229_SNP
Ch_9_36793696_15206_SNP
Ch_9_36795487_15203_SNP
Ch_9_36793630_15209_SNP
Ch_9_36698256_15218_SNP
Ch_9_30004356_15598_SNP
Ch_9_30098468_20434_DAIT
Ch_9_30046395_25098_SNP Ch_9_30008408_14104_DArT
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4. CONCLUSOES GERAIS

Ha variabilidade genética entre as linhagens de feijdo para reacdo a murcha-de-
fusario. As estimativas de herdabilidade e ganho esperado com a selecdo foram altas para
todos os caracteres, indicando possibilidade de sucesso na obtencdo de linhagens
promissoras.

O cruzamento entre BRS FC402 e BRS FC406 resultou na sele¢do de quatro
linhagens que combinam resisténcia a murcha-de-fusario, produtividade, massa de 100
grdos e coloracdo dos grdos ap6s a colheita adequadas as necessidades de mercado. As
linhagens selecionadas deverdo passar por avaliagdo em multiplos ambientes antes de
serem lancadas comercialmente.

A heranca para reacdo a murcha-de-fusario € poligénica. Existe um QTL de
efeito maior (QTL FOP8.1"), localizado no cromossomo Pv08, associado & murcha de
fusério, que apresenta estabilidade nos diferentes anos e explicou 66% da variacdo
fenotipica. A sonda AN33KKZ, derivada desse QTL, apresentou eficiéncia de 97%,
demonstrando ser uma ferramenta eficiente para incorporar a selecdo assistida por
marcadores moleculares (SAM).

Ha possiblidade de piramidacdo de genes de resisténcia a murcha-de-fusério
tendo em vista que a fonte de resisténcia identificada em BRS Esplendor difere das
encontradas em BRS Notavel, BRS FP403, BRS FC402, BRS FC415 e IPR Bem-te-vi.
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