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RESUMO

Objetivou-se neste trabalho, selecionar familias de feijoeiro promissoras para a produtividade de graos com tipo de
gréosideal utilizando informagGes fenotipi cas e de marcadores molecul ares ligados a QTLs. Foram utilizadas 100 familiasF, ,,
avaliadas em trés safras, com dois experimentos/safra, totalizando seis experimentos. A primeira safrafoi a da seca/2007, na
qual conduziu-se um experimento em Lavras-MG e o outro em ljaci-MG. Nas safras de inverno/2007 e &guas 2007/2008, foram
conduzidos, em cada uma, um experimento em Lavras-MG e outro em Lambari-MG. Em todos eles foi utilizado o delineamento
|&tice triplo 10x10, com parcelas de duas linhas de dois metros. As familias foram avaliadas pela sua produtividade de gréos. Em
apenas um dos experimentos de cada safra foi avaliado o tipo de gréo. Os dados foram submetidos a andlise de variancia
individual e conjunta, por local e por safra. 480 marcadores microssatélites foram testados paraidentificar polimorfismo entre
os genitores. Os oito marcadores polimoérficos identificados foram utilizados para a genotipagem das familias. Entre esses,
cinco explicaram parte da variagdo da produtividade de gréos. Os marcadores explicaram pequena porcentagem da variagdo
fenotipica e apresentaram altainteragdo QTLs x ambientes. O ganho com a selegao fenotipica para produtividade de gréos foi
de 7,4%, e de 9,6% para tipo de gréos, adotando a intensidade de selecdo de 5%. A selecdo assistida por marcadores foi
equivalente a fenotipica para produtividade de gréos, porque apenas um marcador mais estavel contribuiu para a selecdo com
base na média dos ambientes.

Termos para indexagdo: Phaseolus vulgaris, linhagens,selecéo assistida por marcadores, selecdo fenotipica, microssatélites.

ABSTRACT

The objectives of this research were to select com mon bean families with high grain yield and ideal grain type using
phenotypical information and molecular markers linked to the QTLs. One hundred F, , families were evaluated in three seasons, in
two field experiments per season. Two experiments were set up in the counties of Lavras and ljaci in the dry season/2007, other four
experiments were set up in Lavras and Lambari, two in the winter season/2007 and two in the 2007/2008 rainy season. A 10x10 lattice
design was used in al experiments, using 2m-long plots and rows 50cm apart. The families were evaluated based on grain yield in all
experiments, and based on grain type in one experiment per season. Moreover, 480 microsatellite markers were tested in the parents.
Eight markers were polymorphic and used for genotyping the families. Among them five explained part of the grain yield variability
and presented high interaction by environments. Selecting 5% of the families the genetic gain was of 7,4% for grain yield and 9,6% for
grain type. The marker-assisted selection gave a similar result to the phenotypic selection because only one more stable marker of the
along with average grain yield was used in the selection.

Index terms: Phaseolus vulgaris, lines, marker assisted selection, phenotypic selection, microsatellite.

(Recebido em 28 de agosto de 2008 e aprovado em 19 de mar ¢o de 2009)

INTRODUCAO programas de melhoramento de feijoeiro comum, grande

O cultivo do feijoeiro na maioria das regides ~atencéo € dada a selecéo de familias segregantes com gréo

produtoras do Brasil é redlizado, predominantemente, com  tipo carioca, que dardo origem as novas linhagens e
cultivares de gréo tipo carioca. Estima-se que anualmente ~ cultivares.

sejam cultivados mais de 2 milhdes de hectares com feijdes O aumento de produtividade das espécies

com esse tipo de gréo (Embrapa, 2008). Por essarazdo, nos  cultivadas mais importantes tem sido o principal
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responsavel por atender & demanda crescente de alimentos
e de outros produtos agricolas, inclusive o feijdo comum.
Vérios fatores contribuiram para esse aumento, com
destaque para o melhoramento genético (Vencovsky &
Ramalho, 2000). A comprovada eficiéncia das técnicas
cléssicas de melhoramento resultou nos continuos ganhos
genéticos em produtividade obtidos ao longo de véarios
anos e para véarias culturas (Atroch & Nunes, 2000); para o
feij&o, estima-se que esses ganhos sejam de 1,6% ao ano
(Matos, 2005). No entanto, sempre que houver novas
ferramentas para melhorar a eficiéncia dos programas de
melhoramento, elas devem ser empregadas.

Os marcadores moleculares podem ser utilizados
como uma ferramenta para auxiliar no processo seletivo e,
em caracteres quantitativos, como a produtividade de
gréos, em que ainfluéncia do ambiente é maior, espera-se
maior contribuicdo desses marcadores, pelas dificuldades
envolvidas no processo de selecdo (Ferreira & Grattapaglia,
1998). Diversos trabal hos tém sido realizados nesse sentido
(Blair et a., 20064), entretanto, a maioria utilizando
popul agdes desenvolvidas para gerar grande variabilidade,
em detrimento da média populacional (Pereiraet a., 2007).
Para que os marcadores moleculares sejam realmente
integrados na rotina dos programas de melhoramento eles
devem ser utilizados em populactes “€lites’, que aliem
variabilidade e alta média populacional.

Objetivou-se neste trabalho, selecionar familias de feijao
carioca superiores em produtividade e tipo de gréos, e avdiar a
contribuigdo de marcadores de QTLs de produtividade de gréos
paraauxiliar na selecdo dessas familias.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizadas 100 familias F, , obtidas por Pereira
et al. (2007), apartir do cruzamento entre as linhagens MAI
18.13 e Z-9. A linhagem MAI 18.13 tem gréo tipo carioca,
hébito de crescimento tipo |11 e resisténcia a algumas ragas
de Pseudocercospora griseola. A linhagem Z-9 possui
gréo tipo carioca, habito de crescimento tipo 11l e é
resistente as racas 81 e 89 de Colletotrichum
lindemuthianum (Pereira et al., 2007). As familias desse
cruzamento foram selecionadas porque o0s genitores
apresentaram alta capacidade geral de combinacdo para
produtividade de gréos, maior quantidade de marcadores
polimoérficos de QTLs para o carater produtividade de
gréos, gréos com padrdo carioca e alta produtividade
média. Asfamilias foram avaliadas em seis experimentos,
utilizando o delineamento l&tice triplo 10x10, com parcelas
de duas linhas de dois metros e espacamento de 50 cm
entre as linhas, sendo semeadas 15 sementes por metro
linear. Em cada safra foram conduzidos experimentos em

dois locais. Na safra da seca’2007 (F,.), os locais foram
Lavras (MG) eljaci (MG), nas safras de inverno/2007 (F,,)
e aguas 2007/2008 (F, ) os locais foram Lavras (MG) e
Lambari (MG). Foi utilizada adubagéo no plantio com 300kg/
hade 8-28-16 (N, P,O,, K,0) e adubagéo de cobertura 20
dias ap6s a emergéncia, com 150kg/ha de sulfato de aménio.
Os demais tratos culturais foram os comuns a cultura do
feljoeiro, incluindo irrigagBes complementares por aspersao
guando necessario. A produtividade de gréos foi medida
em g/parcelal e transformada para kg/ha' em todos os
experimentos. O caréter tipo de gréo foi avaliado em um
experimento de cada safra, por dois avaliadores, adotando-
se a escala descritiva de notas proposta por Marques Janior
(1997), sendo o valor 1 atribuido ao tipo de gréo mais aceito
pelo mercado e 5 ao gréo fora do padréo.

Foram realizadas andlises de variancia por
experimento utilizando o aplicativo MSTAT-C (1983)
considerando o efeito do fator Familias aeatdrio e o de
Ambientes fixo. As andlises conjuntas foram realizadas
utilizando-se o programa SAS, versdo 8.0, licenciado para
0 Departamento de Ciéncias Exatas da UFLA. A partir
dessas andlises, foram obtidas as esperangas dos
quadrados médios conforme recomendacfes de
Vencovsky & Barriga (1992) e Ramalho et a. (2000), foram
estimados 0s componentes de variancia e parametros
genéticos e fenotipicos, como herdabilidade e seus limites
de confianga (Knapp et al., 1985) e 0 ganho esperado com
a selecdo, considerando 5% de intensidade de selecdo
(Ramalho et al., 1993), conforme a expressao :

GS=dsxh?

em que:
ds: diferencia de selecdo, ou sgja, a diferenca entre a
média das familias selecionadas e amédia geral das familias
da populagéo;

h?: herdabilidade do caréter na popul agéo.

Valeressdtar que, a0 avaliar linhas puras ou familias
com alto nivel de endogamia, a variancia genética entre as
familias é toda aditiva. Assim, quando se avaliam linhas
puras, a herdabilidade estimada é equivalente aguela no
sentido restrito.

Para as analises com marcadores moleculares
microssatélites, visando identificar polimorfismo entre os
genitores do cruzamento, foi realizada a extracao de DNA
dos genitores e das 100 plantas F, que originaram as
familias e reagdes de PCR (Polimerase Chain Reaction)
utilizando procedimentos descritos por Teixeira (2004), com
480 marcadores microssatélites, disponiveis em Bean
Improvement Cooperative (2008). A genotipagem das 100
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familias F,, foi realizada com os oito marcadores que
apresentaram polimorfismo entre os genitores (X74919;
BM156; U77937; BMd-28; AZ301561.1; PVYMO03TC116;
BM152; BMd-19).

Com esses resultados, foram realizadas andlises de
regressdo linear simples e maltipla, com selego de modelos
pelo método de backward, para cada um dos oito
marcadores, com os dados de produtividade de gréos, em
cada experimento individualmente, por safra, por loca e
também para a andlise envolvendo todos os experimentos
(conjunta geral). As analises foram desenvolvidas
utilizando-se o programa SAS, versdo 8.0. A partir daandlise
de regresséo linear mltipla backward, envolvendo todos
0s experimentos, foi obtido um Unico marcador estavel, que
foi utilizado pararealizar a sele¢do assistida por marcadores
(SAM). O estimador do indice (1) paraa selecéo assistida foi
calculado pela expressdo (Lande & Thompson, 1990):

| =b,z+ bym

em que:
b, herdabilidade do caréter produtividade de gréos;
z produtividade média de gréos de cada familig;

b, coeficiente de determinagéo do marcador;

m: cadigo do gendtipo marcador para cada familia.

RESULTADOSE DISCUSSAO

Os coeficientes de variagcdo (CV) das andlises
individuais e conjunta para o carater tipo de gréos foram
relativamente baixos, variando de 10,56% a 19,75%, o que
indica boa precisio experimental. Observou-se a existéncia
de diferencas genéticas significativas (P <0,01) entre as
familias em todas as safras e na andlise conjunta, indicando

a possibilidade de sucesso com a selecdo para este cardter.
A interacdo Ambientes x Familias ndo foi significativa
(Tabela 1), de modo semelhante ao relatado em outro
trabalho (Silva, 2007), mostrando que o comportamento
das familias foi coincidente nos ambientes avaliados, e,
portanto, ndo houve alteragdo no desempenho das
mesmas.

As estimativas de herdabilidade variaram de 39 % a
69 %, o que indica que o carédter tipo de graos sofre,
relativamente, pouca influéncia ndo controlavel, ocorrendo,
assim, uma situagao favoravel pararealizar a selecéo. Esses
valores sdo considerados intermedi&rios, sendo menores
do que os relatados por Silva (2007), o que deve ter ocorrido
em razéo da menor variacdo genética da populagdo, visto
gue os genitores possuem tipo de gréos proximo do ideal .
Além disso, os intervalos de confianca da herdabilidade
foram sempre positivos, indicando que os valores
encontrados ndo sdo nulos, com 95% de confianca.

O ganho esperado com a selecéo para o carater
tipo de gréos, estimado a partir da andlise conjunta, foi de
-9,6% (Tabela 1), confirmando que esse caréter pode ser
melhorado, obtendo-se ganhos expressivos. Vale ressaltar
gue o valor negativo obtido no ganho para esse caréter é
vantaj0so, umavez que a menor nota € atribuida ao melhor
tipo de gréo. Como os genitores possuem tipos de gréos
superiores, ha a possibilidade de selecdo de familias com
grandes chances de aceitacdo no mercado.

Em relacéo ao cardter produtividade de gréos,
obteve-se boa precisao experimental, com CV'*svariando
de 15,84%, a 33,73%. Na cultura do feijoeiro, além dos varios
fatores experimentais, existem também os pés-colheita,
€omo 0 manuseio das parcelas, que podem levar a menor
precisdo experimental (Souza et al., 2000). Assim, os vaores

Tabela 1 - Resumo das andlises conjuntas de variancia, estimativas de herdabilidade (h?) e de ganho com a selegéo (GS)
para os caracteres tipo de gréos e produtividade de gréos (kg ha?), dos ensaios de feijoeiro comum tipo carioca em 2007.

- Tipo de gréos Produtividade de gréos
Fontes de variagio
GL QM GL QM
Familias 99 01117 99 1146088
Ambientes 2 1,082 5 57920034
Ambientes*familias 198 0,042 495 699783
Erro 298 0,115 1.026 356765
Média 2,3 2.413,2
CV(%) 14,8 24,7
h? 62,2 (47,3%- 734" 38,94 (18,3%- 55,8")
GS(%) -9,6 7.4

** Significativo, a 1% de probabilidade de erro, pelo teste de F.

ab| imiteinferior (LI) e superior (LS) da herdabilidade, estimados a 5% de probabilidade de erro.
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obtidos no presente trabalho estéo de acordo com os
relatados para a cultura (Marques Janior, 1997). Em todas
as andlises individuais realizadas observaram-se diferencas
significativas entre as familias (P<0,05), indicando a
existéncia de variabilidade genética entre as mesmas.
Entretanto, ainteracdo Familias x Ambientes também foi
significativa e, portanto, o0 comportamento das familias ndo
foi coincidente nos ambientes, certamente devido a ata
sensibilidade dos gendtipos as variagdes de ambiente para
esse caréter (Tabelal).

As estimativas de herdabilidade (h?) para o carater
produtividade de gréos variaram de (27,0% a 79,7%), sendo
consideradas atas quando comparadas as hormalmente
relatadas para a cultura (Ramalho et al., 1993). Essa
oscilacio das estimativas pode ser explicada pela presenca
dainteracdo das familias com os ambientes. O ganho com
a selecéo foi de 7,4%, demonstrando que, mesmo
utilizando-se genitores ja selecionados, ha possibilidade
de se obter sucesso com a selegéo.

Considerando as cinco familias selecionadas
apenas pelo tipo de grao, o ganho indireto esperado para
produtividade de gréos reduziu para 0,8%. Quando se
selecionou apenas para produtividade de gréos, o ganho
indireto em tipo de gréos reduziu para-1,6%. 1sso acontece
gquando a variacdo dos dois caracteres ocorre em sentido
ndo desejado. Como a correl acdo fenotipica entre as médias
dos caracteres foi -0,03, nédo significativa, ha a
possibilidade de selecdo de familias com fendtiposideais
para os dois caracteres. Assim, para se obter familias com
chances de serem aceitas como cultivares, foi redizadaa
selecdo com base em ambos os caracteres. Considerando
a ata exigéncia dos consumidores por cultivares com
padrdo tipo carioca, de cor bege e apresentando listras,
ambos 0 mais claro possivel, optou-se por selecionar as
cinco familias mais produtivas entre as dez com melhor
tipo de gréos. Nesse caso, 0s ganhos esperados com a
selecdo sdo de -8,2% paratipo de gréos e de 1,6% paraa
produtividade de gréos.

As cinco familias sel ecionadas apresentaram média
de produtividade de 2.510 kg ha?' e continuardo no
programa de melhoramento, sendo avaliadas nos ensaios
de competicdo de linhagens, em mais ambientes, visando
aidentificacdo de linhagens com potencial para se tornar
novas cultivares.

Entre os 480 microssatélites testados, somente oito
foram polimérficos. Essa baixa taxa de polimorfismo pode
ser explicada considerando-se que os genitores utilizados
séo linhagens “elites”, selecionadas em programas
anteriores e, portanto, a populacéo gerada a partir desse
cruzamento apresenta menor variabilidade. Além disso, o

feij@o é uma espécie naqual, naturalmente, ndo se encontra
grande polimorfismo molecular, mesmo quando sdo
utilizados genitores muito contrastantes (Blair et al., 2006b).

Os resultados das andlises de regressdo linear
simples e regressdo linear multiplabackward para o caréter
produtividade de gréos encontram-se nas Tabelas 2 e 3,
respectivamente. Os valores dos coeficientes de
determinacao (R?) obtidos para os marcadores foram baixos,
variando de 4,42 % a 15,48 %, indicando que esses
marcadores explicam uma parcela reduzida da variagdo
fenotipica observada. Bernardo (2002) relatou que 72%
dos QTLs mapeados em diversos estudos para caracteres
quantitativos, como produtividade de gréos, explicaram
menos de 10% da variacdo fenotipica, corroborando com
0s resultados obtidos no presente trabal ho.

Houve elevada interacdo dos QTLsS com os
ambientes, que ocorre quando héd uma expressdo diferencial
dos QTLs em relagdo as mudangas ambientais ou quando
hé& auséncia de expressio do QTL em alguns dos ambientes
avaiados (Santos, 2008). Essainteracdo pode ser verificada
observando-se que, em alguns ambientes, como seca de
2007, inverno de 2007 e éguas de 2007/2008, todos em
Lavras (MG) e &guas de 2007/2008 em Lambari (MG), ndo
foi encontrado nenhum marcador explicando parte da
variagdo para produtividade de gréos. A presenca de
interacdo QTLs por ambientes também pode ser observada
pela variagdo nas estimativas de R? para um mesmo
marcador nas diferentes avaliagdes, como ocorreu parao
marcador X 74919, com valores de R? variando de 0 a 9,99%.
As magnitudes e as instabilidades dos QTL detectados
confirmam a dificuldade de identificar um marcador estével
para a produtividade de gréos, assim como relatado em
outros trabalhos (Melo et a., 2002; Teixeiraet a., 2005;
Santos, 2008).

A regressdo multipla para o caréter produtividade
de gréos, com método de selecdo de modelo backward
(Tabela 3), indicou no modelo final da andlise envolvendo
todos os ambientes apenas o marcador BM-156, que foi
utilizado na obtenc&o do indice para a realizacdo da
selecdo assistida. As cinco familias selecionadas com
base na SAM foram as mesmas selecionadas com base
no fendtipo somente para a produtividade de gréos, com
média de 2.837 kg/ha. Entre essas, quatro apresentaram o
gendtipo marcador homozigoto para o alelo favorével.
Assim, a utilizagdo dos marcadores néo apresentou
vantagem sobre a selecdo com base somente no carater
produtividade de grdos. I1sso pode ser explicado pelo
baixo nimero de marcadores polimérficos encontrados.
Outra causa da baixa eficiéncia da SAM foi a pequena
porcentagem da variacado explicada pelo QTL, que pode
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Tabela 2 — Resumo das andlises de regressdo linear simples para o cardter produtividade de gréos de feijoeiro,
considerando-se cada marcador separadamente nas andlises individuais e conjuntas de cada safra.

Ambiente Marcador Pr>F R? (%)* B,?
X74919 0,0018 9,99 174,64

ljaci Secal07 BM-156 0,0085 7,22 156,42
AZ301561.1 0,0249 5,29 133,01

. X74919 0,0369 4,60 74,59
Conjunta Seca/07 BM-156 0,0011 10,82 120,58
LavrasInverno/07  PVMO3TC116 0,0030 9,05 246,02
Conjunta Lavras PVMO3TC116 0,0333 478 131,95
Conjuntaged BM-156 0,0089 712 84.27
U77937 0,0229 4,42 81,98

! Coeficiente de determinagao; 2Efeito de uma substituicéo alélica

Tabela 3 — Resumo das andlises de regressdo linear multipla com sele¢do de modelo pelo método “ backward” parao
carédter produtividade de gréos de feijoeiro nas andlises individuais e conjuntas de cada safra.

Andlise Marcador Pr>F R? (%)* B,?

ljaci Secal/07 X74919 e BM-156 0,0002 15,48 175,32 e 157,27
Conjunta Seca/l07 X74919 e BM-156 0,0004 13,65 75,12 € 120,95
Conjuntagerd BM-156 0,0089 7,12 84,27

! Coeficiente de determinacao; 2 Efeito de uma substituicéo alélica

ter ocorrido devido a grande distancia entre amarcae o
QTL, ou pelo pequeno efeito do QTL na populagdo
utilizada, o que ja havia sido relatado nos trabalhos de
Rodrigues (2004) e Teixeira (2004).

O marcador BM156 foi identificado por esses
autores e também no presente trabalho ligado ao QTL da
produtividade de gréos. Como o marcador foi identificado
no presente trabalho em mais de um ambiente (Tabelas 2
e 3) e utilizando uma populagdo em geragdo mais avangada
de autofecundagdo, quando o desequilibrio de ligagéo
tende a ser menor, hé a possibilidade do marcador estar
mais proximo do QTL. Vaeressatar que entre as cinco
familias selecionadas com base na produtividade e tipo
de gréos, quatro apresentaram o alelo favoravel desse
marcador.

CONCLUSOES

Os marcadores de QTLs utilizados na SAM ndo
contribuiram para selecionar familias com maior
produtividade na populagdo em estudo.

Houve elevada interacdo QTLs x ambientes e
gendtipos x ambientes.

Foi possivel selecionar familias superiores tanto
em produtividade quanto em tipo de gréos.
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