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RESUMO

DA SILVA, HEITOR ANTONIO M. Sc. Universidade do Estado de Mato Grosso,
fevereiro de 2022; Parametros genéticos da resisténcia do feijdo comum ao fungo
Sclerotinia sclerotiorum (Lib.) de Bary. Orientador: Prof. Dr. Thiago Alexandre Santana
Gilio; Coorientadores: Prof2. Dr2, Kelly Lana.

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) € uma leguminosa com grande
importancia na alimentacdo humana para todas as classes sociais, especialmente em
paises subdesenvolvidos, devido as qualidades nutritivas e importancia econémica e
social. O cultivo é acometido por diversos fatores bioticos e abioticos que diminuem a
produtividade e encarecem o produto ao consumidor final. Entre os principais agentes
patogénicos, o fungo Sclerotinia sclerotiorum (Lib.) de Bary, fitopatdgeno causador do
mofo branco, destaca-se pela sua ampla disseminagéo, potencial danos a lavoura e
estruturas de resisténcia. Este trabalho teve como objetivo determinar os parametros
genéticos, sendo eles os componentes da variancia, herdabilidade no sentido amplo e
namero de genes da resisténcia fisioldgica do feijoeiro comum ao fungo S. sclerotiorum
(Lib.) de Bary. Foram obtidos cruzamentos entre genoétipos de feijdo comum
contrastantes quanto a resisténcia ao mofo branco previamente selecionados. As plantas
F> foram inoculadas com o isolado SS-495 do fungo S. sclerotiorum (Lib.) de Bary pelo
método teste do canudo em plantulas. As varidveis Nota ao 5° dia, Relagdo doenca
planta (RDP) e Area Abaixo da Curva de Progresso da doenca (AACPD) foram
determinadas. Os parametros genéticos foram determinados através do teste de escala
conjunta. A variancia ambiental representou, no geral, grande parte da variancia
fenotipica, indicando que a caracteristica resisténcia ao fungo S. sclerotiorum (Lib.) de
Bary é moderada a altamente influencidvel pelo ambiente. A variancia genotipica teve
alta influéncia na variancia fenotipica para a variavel RDP nos cruzamentos entre BGF
13 x BGF 89 e BGF 20 x Pl 207262, moderada influéncia para variavel Nota ao 5° dia
e AACPD para o BGF 20 x Pl 207262. O teste do canudo em plantulas foi eficiente da
distingéo entre resistente e susceptiveis. A herdabilidade no sentido amplo foi moderada
a alta para a resisténcia ao mofo branco. A estimativa indicou o nimero igual ou maior
a dois genes na expressao da resisténcia ao mofo branco, indicando a a¢do de poligenes

na determinacédo da resisténcia ao mofo branco. Os parametros genéticos analisados

vii



indicaram alta influéncia ambiental, com alta a moderada herdabilidade no sentido
amplo e natureza poligénica da caracteristica resisténcia do feijoeiro ao fungo S.

sclerotiorum (Lib.) de Bary.

PALAVRAS CHAVE: Phaseoulus vulgaris L.; Mofo Branco; Teste do canudo em
plantulas.
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ABSTRACT

DA SILVA, HEITOR ANTONIO M. Sc. Mato Grosso State University, February
2022; Genetic parameters of common bean resistance to the phytopathogen that causes
white mold. Advisor: Prof. Dr. Thiago Alexandre Santana Gilio; Co-advisors: Prof. Dr.
Kelly Lana Araujo.

The common bean (Phaseolus vulgaris L.) is a legume with great importance in human
nutrition for all social classes, especially in underdeveloped countries, due to its
nutritional qualities and economic and social importance. Its cultivation is affected by
several biotic and abiotic factors that decrease productivity and make the product more
expensive for the final consumer. Among the main pathogens, the fungus Sclerotinia
sclerotiorum (Lib.) de Bary, the phytopathogen white mold causer, stands out for its
wide dissemination, potential damage to crops and resistance structures. The objective
of this work was to determine the genetic parameters, being the variance components,
heritability in the broad sense and number of genes of the physiological resistance of
common bean to the fungus S. sclerotiorum (Lib.) de Bary. Crosses were obtained
between previously selected common bean genotypes contrasting as to white mold
resistance. F2 plants were inoculated with isolate SS-495 of the fungus S. sclerotiorum
(Lib.) de Bary by the straw test method in seedlings. The variables Note at day 5, Plant
Disease to Plant Ratio (PDR) and Area Under the Disease Progress Curve (AACPD)
were determined. Genetic parameters were determined using the joint scale test. The
environmental variance represented, overall, a large part of the phenotypic variance,
indicating that the characteristic resistance to the fungus S. sclerotiorum (Lib.) de Bary
iIs moderately to highly influenced by the environment. Genotypic variance had high
influence on phenotypic variance for the variable RDP in the crosses between BGF 13
x BGF 89 and BGF 20 x Pl 207262, moderate influence for variable Note at day 5 and
AACPD for BGF 20 x Pl 207262. The straw test on seedlings was efficient in
distinguishing between resistant and susceptible. The broad-sense heritability was
moderate to high for white mold resistance. The estimation indicated the number equal
or greater than two genes in the expression of white mold resistance, indicating the
action of polygenes in determining white mold resistance. The genetic parameters

analyzed indicated high environmental influence, with high to moderate heritability in
ix



the broad sense and polygenic nature of the characteristic resistance of bean to the

fungus S. sclerotiorum (Lib.) de Bary.

KEYWORDS: Phaseoulus vulgaris L.; White mold; straw test on seedlings.



1. INTRODUCAO

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma leguminosa do género
Phabaceae, que possui grande importancia econémica e alimentar a nivel mundial,
sendo cultivada em todo o mundo, exceto na Antartida. O feijdo comum é um alimento
muito difundido em varios continentes do mundo, sendo muito consumido em todo
territério do Brasil, principalmente acompanhado do arroz (Oryza sativa).

O feijdo comum possui aproximadamente 25% de proteina, além de ferro e
outros nutrientes, sendo este um dos motivos que tornou o feijdo comum um alimento
indispensavel na mesa do brasileiro e de outros paises como a india, Myanmar, Estados
Unidos entre outros (CONAB, 2018; PINTO, 2016; FAOSTAT, 2020). A hipdtese mais
aceita para a origem do feijdo comum é de que o feijdo comum possui dois centros de
origem diferentes, sendo eles o centro de origem mesoamericano, principalmente no
México e o centro de origem andino, principalmente na regido dos andes da América do
Sul (BITOCCHlI et al., 2012).

A alta produtividade do feijdo comum atualmente é resultado dos avangos do
melhoramento genético, resultando em cultivares com alta produtividade e resisténcia
aos fatores abioticos e bidticos, como pragas e doencas. Entre as principais doencas que
afetam o feijoeiro comum, destaca-se 0 mofo branco, causado pelo fungo que ocorre em
condigdes de alta umidade e temperaturas moderadas, sendo favorecido na terceira safra
do feijdo comum pela irrigacdo que geralmente € feita por pivé central (TEIXEIRA,
2018).

O mofo branco é uma doenca polifaga com mais de 400 espécies hospedeiras
conhecidas, entre elas diversas culturas de interesse agronémico como o feijdo comum,
soja, canola, girassol, algodao, alface, entre outras (WENDLAND et al, 2016).

O trabalho realizado por Ricardo et al. (2008) evidenciou perdas de
aproximadamente R$674,57 por hectare causado pela doenca do mofo branco na 32 safra
do feijoeiro comum no estado de Goias, com perdas totais em torno de R$36.413.416,17.
Entre os gastos indicados esta a perca da produtividade que pode chegar a uma reducgéo
de 394 kg.ha!, gastos com tratamento quimico e bioldgico, na ordem de R$206,79 .ha
1 e custo de aplicacéo, na ordem de R$11,21 por hectare (RICARDO et al., 2008).



O controle do mofo branco é dificultado pela producdo do esclerddio, pela
ampla gama de hospedeiro e pela ineficiéncia dos fungicidas quando utilizados de forma
individual (JULIATTI et al., 2015). O manejo integrado é especialmente indicado ao
mofo branco, pois a utilizacdo de um método isolado é ineficiente. O uso de cultivares
resistentes configuram o principal método de controle da doenca do mofo branco, porém
nédo hé cultivares de feijdo comum com resisténcia completa ao mofo branco, somente
cultivares com resisténcia parcial (BARBOSA e GONZAGA, 2012).

O conhecimento dos parametros genéticos relacionados a caracteristica a ser
estudada é de suma importancia na determinacdo dos métodos de melhoramento a ser
empregado, tendo em vista que o feijdo comum é uma planta autdgama e a selecdo
somente atua na variacdo existente e é efetiva quando ha variacdo genética para a
caracteristica (BALDISSERA et al., 2014; BESPALHOK et al., 2007).

Entre os principais aspectos estudados nos parametros genéticos destaca-se a
herdabilidade no sentido amplo e restrito, variancia genotipica composta pela variancia
aditiva, variancia de dominancia e variancia epistatica, estimativa do nimero de genes
envolvidos na expressdo da caracteristica (BALDISSERA et al., 2014; CARNEIRO et
al., 2011).

Tendo em vista 0 exposto acima objetivou-se com o presente trabalho
determinar os parametros genéticos, sendo eles o0s componentes da variancia,
herdabilidade no sentido amplo e nimero de genes da resisténcia fisiologica do feijoeiro

comum ao fungo S. sclerotiorum (Lib.) de Bary.

2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Origem e domesticacéo do feijdo comum

O principal centro de origem do feijdo comum e de outras espécies de feijao é a
Ameérica Central, seguido da América do Sul, com 30% e 24% dos genomas das quatro
principais espécies do feijao corespondendo, respectivamente, a esses centros de origem
(SCHOONHOVEN E VOYSEST,1991).



Koening e Gepts (1989) evidenciou diferencas entre acessos de feijdo comum
provenientes de diferentes paises da América do Sul e da América Central, sendo
possivel classifica-las em dois pools génicos distintos, denominados pool
Mesoamericano (acessos do México, Guatemala, Costa Rica, Coldmbia e sul do Peru) e
pool Andino (Sul do Peru ao norte da Argentina). Ainda segundo Koening e Gepts
(1989), a separacédo foi quase completa, sendo quebrada por acessos de feijdo comum
do norte do Peru, considerado por eles uma regido de transicdo entre os dois pools
génicos.

O trabalho realizado por Bitocchi et al. (2012) baseou-se na caracterizacdo do
tipo de proteina Phaseolina de diversos genotipos de feijao comum de diferentes paises
de origem. Foram encontradas uma origem mesoamericana do feijdio comum, com
gargalo antes da domesticagdo, formando assim a populagédo andina, em acordo com o
proposto por Rossi et al. (2009). O trabalho de Bitocchi et al. (2012) demontra que na
regido do norte do Peru e Equador ha a presenca de cultivares reliquias, que apresentam
a proteina Phaseolina do tipo “I”, ndo sendo encontrada em nenhum dos outros pool
génicos.

Schmutz et al. (2014) indicou que o feijdo comum tem um Unico ancestral
comum, com provavel origem da regido do atual México. Houve separacdo em dois
centros de origem e domesticacdo diferentes, mesoamericano e andino, em torno de
168.000 anos atras, com intervalo de confiancga entre 146.000 a 184.000, acordando com
0 encontrado por Bitocchi et al. (2012) e Rossi et al. (2009).

A domesticacédo do feijdo comum é sugerida como sendo individual e diferente
dentro dos pool génicos mesoamericano e andino. Sujan Mamidi et al. (2011) descrevem
a domesticacdo com um gargalo de aproximadamente 50% do tamanho efetivo da
populacéo a cerca de 2000 e 1500 anos para os pool génicos mesoamericano e andino,
respectivamente, tendo ocorrido a diversificacdo das racas locais com diferencas
morfoldgica e fisioldgica.

De Ron et al. (2015) relata que o feijdo comum disseminou-se para diversas
regides do mundo, sendo domesticado de acordo com o interesse de mercado local. Em
geral, os de origem andina s&o mais consumidos pelo mundo, apenas na Asia e no Brasil

h& uma preferéncia pelo consumo de feijdo comum de origem mesoamericana.
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O feijdo comum, proveniente do pool Andino, possui, em sua maior parte,
habito de crescimento indeterminado, com sementes arredondadas e ampla gama de
cores. As principais sdo o creme, o0 amarelo, o rajado, o vermelho e o branco. O tamanho
do gréo do grupo Andino é grande ou médio, com média de peso de 100 sementes acima
de 37g, possivelmente, desse pool génico, tendo predominantemente proteinas
faseolinas do tipo “T”. Os feijoes do pool Mesoamericano tem graos de tamanho
pequeno, gendtipos com média de peso de 100 sementes inferior a 25¢, possivelmente
pertencendo a esse pool génico e apresentam proteinas faseolina predominantemente do
tipo “S” (FRANCO et al., 2001; SCHOONHOVEN E VOYSEST 1991; KAMI et al.,
1995; COELHO et al., 2007).

O feijoeiro comum é de extrema importancia e seu cultivo muito tecnificado,
sendo uma cultura caracterizada por mecanizagdo e altos investimentos para sua

producao.

2.2. Aculturado feijdo comum

O género Phaseolus, que compreende 55 espécies conhecidas, destaca-se por
representar cerca de 75% das espécies de interesse agrondémico pertencente a familia das
leguminosas (Fabaceaes), com destaque ao feijado comum (Phaseolus vulgaris L.) e a
soja (Glycine max).

A importéncia do feijdo comum transcende apenas a econdmica, fazendo
importante papel na segurangca alimentar mundial. Estd presente em todos o0s
continentes, com excessao da Antartida; € um alimento muito consumido na mesa de
diversos paises, sendo no Brasil um prato tipico junto ao arroz (Oriza sativa). Na cultura
do feijdo comum, tem-se atualmente um aumento no interesse econdmico do plantio em
larga escala, principalmente com o uso da tecnologia de irrigacdo no inverno, permitindo
que o feijdo comum possa ser cultivado em trés safras distintas (CONAB, 2018; DINIZ,
2012; SALVADOR, 2012).

O feijdo pode ser plantado em trés safras diferentes, sendo elas: 12 safra, das
aguas, principalmente nas regides Sul, Sudeste e Centro-Oeste; 2% safra, da seca,

principalmente no Sul, Sudeste e Centro-Oeste; e 32 safra, irrigada ou de inverno, no
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Centro-Oeste e Sudeste principalmente. O feijdo possui diversificado nivel técnico de
producdo, porém nota-se maior importancia da agricultura familiar para a producgéo do
feijdo no Brasil (SILVA e WANDER, 2013). Segundo avaliagdes dos dados do senso
do IBGE (2005/2006) realizado por Silva e Wander (2013), o cultivo de feijdo comum
ocorria em propriedades com até 50 hectares de area de producédo, dos quais em torno
de 27,64% eram destinados ao auto-consumo, sendo responsavel por 21,71% da
producéo de feijdo comum.

Bonett (2007), em estudo sobre o feijado comum e seus aspectos nutricionais e
antinutricionais, bem como a importancia do feijdo, destacou a relevancia do feijao
comum como fonte de proteinas, minerais, fibras, vitaminas e carboidratos. Ainda,
segundo o autor, o feijdo comum ¢é uma fonte de proteina muito consumida no mundo
todo, prinicpalmente no Brasil, sendo consumida diariamente pelas diversas classes
sociais. Para Diniz (2012) o feijdo apresenta beneficios para a salde, podendo ser
indicado para o combate a obesidade, distarbios cardiacos, entre outros.

O feijdo possui grande diversidade morfolégica como o habito de crescimento
que pode ser classificado em quatro (4) tipos pelo CIAT (Centro Internacional de
Agricultura Internacional). O tipo | apresenta crescimento determinado com porte
arbustivo e ereto; o tipo 11 apresenta crescimento indeterminado, porte arbustivo e ereto
com poucas ramificacdes no caule; o habito de tipo Ill corresponde a crescimento
indeterminado, possui porte prostrado ou semi prostrado com ramifificacOes abertas e
bem desenvolvidas; e por ultimo, o habito de tipo 1V com crescimento indeterminado,
com porte trepador, tendo o caule dominancia apical com poucos ramos laterais, pouco
desenvolvidos (DA SILVA, 2005; DE OLIVEIRA et al., 2018).

O tamanho do gréo do feijdo comum tem grande amplitude, definido pelas
Regras para Analise de Sementes (BRASIL, 1992), e podem variar desde muito pequeno
com menos de 20g/100 sementes a muito grande com 40g/100 sementes. Os graos de
feijdo comum podem ter diferentes formatos, entre eles arredondado, eliptico achatado,
semi chato, entre outros, com grande divergéncia em relagdo a cores, sendo 0s principais
tipos cultivados o carioca e o preto (DA SILVA, 2005).

O feijdo comum pode ser cultivado solteiro ou em consorcio, atraves de

semeadura convencional, plantio direto e cultivo minimo, sendo principalmente
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produzido em cultivo solteiro de semeadura convencional (SILVA e WANDER, 2013).
O nitrogénio é o nutriente que deve-se ter maior atencdo na cultura do feijdo comum,
podendo ser parcialmente suprido pela fixacdo bioldgica, a qual deve-se atentar para a
recomendacao com base na analise de solo (BARBOSA e GONZAGA, 2012).

Os métodos mais utilizados para o controle de pragas e doencas sdo 0 uso de
cultivares resistentes e 0 uso de defensivos quimicos com aplicacdo por tratores ou
avido. A irrigacdo é feita principalmente por pivé central, sendo muito utilizada na
terceira safra do feijdo comum (BARBOSA e GONZAGA, 2012).

O consumo e producéo do feijdo comum teve um aumento expressivo ao longo

dos ultimos anos, sendo o Brasil um pais de destaque na sua producdo.

2.3. Panorama mundial, nacional e mato-grossense da cultura do feijao comum

De acordo com a FAOSTAT (2019), em todo o mundo um total de 33.066.183
ha foram colhidos, com produtividade de 874,1 kg.ha* gerando um total de 28.902.672
toneladas de feijdo seco. Desse total, o Brasil representou 2.610.585 ha de area colhida,
1.134 kg.ha! de produtividade e 2.906.508 toneladas de producéo.

Os principais paises produtores de feijdo seco no ano de 2020 foram a india,
Myanmar, Brasil, Estados Unidos, China, Tanzénia, México, Kenya, Argentina e
Uganda com o equivalente a 67,76% da producdo mundial, sendo a India o principal
produtor de feij&o a nivel mundial (FAOSTAT, 2020). A india e Myanmar se destacam
quanto a producdo de feijdo seco, enquanto o Brasil € tido como principal produtor e
consumidor do feijdo comum.

O Brasil produziu na safra 2019/2020 um total de 3.180.800 toneladas de feijéo
comum cores, com crescimento de 5,4% em relacdo a safra passada, enquanto a area
cultivada teve queda de 2.920.700 ha, reducdo de 0,15% em relacdo a safra passada, ja
a produtividade foi de 1.089 kg.ha™* teve crescimento de 5,5% em relacéo a safra passada
(CONAB, 2020). Ainda segundo a CONAB (2020), a perspectiva para toda safra
2020/2021 no Brasil é de que haja producéo total de 30.400.000 toneladas de gréos, com
estabilidade no total da area plantada em 29.207.000 ha e reducdo de 4,4% na
produtividade, cerca de 1.041 Kg/ ha



O Brasil € o maior produtor dentre os paises do Mercosul (Mercado comum do
Sul), além de ser o maior consumidor para varios tipos de feijao, incluindo o feijao cores,
feijao preto e feijdo caupi. O Brasil apresenta alta produtividade em todas as trés safras,
com ampla distribuicdo de producdo no territorio nacional, sendo os principais tipos de
feijdo produzido, em 2018/2019, o feijdo comum cores com cerca de 62,8%, feijéo preto
com cerca de 16,4% e feijdo caupi com cerca de 20,8% (RUAS, 2019).

De acordo com o IBGE (2018), o Centro-Oeste produziu cerca de 173.414
toneladas na 12 safra, 336.137 toneladas na 22 safra e 205.741 toneladas na 3?2 safra,
sendo responsavel por 715.292 toneladas, € a 4% maior regido em producdo de feijdo. O
Centro-Oeste aparece como 3° maior produtor de feijao irrigado (32 safra) no ano de
2018.

O estado de Mato Grosso possui maior producdo na safra da seca ou segunda
safra, com énfase no feijdo caupi (RUAS, 2019). O Mato Grosso é o principal estado
em éarea plantada dentro da regido Centro-Oeste com um total de 247,1 mil hectares
previstos para safra 2020/2021. A previsdo para o estado € que seja o terceiro com maior
producdo na safra atual, porém com menor produtividade que os demais estados, sendo
0 sétimo estado neste quesito (CONAB, 2021). Nota-se uma evolucdo gradual na
participacdo do estado na cultura do feijdo, pois é um estado com grande relevancia no
cenario atual da producdo desta leguminosa.

O comércio externo do feijao comum é pouco significativo, pois o feijdo é um
produto de alto consumo interno, de forma que a maior parte da producdo seja
direcionada para o mercado nacional. A exportacao entre os anos de 2015, 2016 e 2017
foi de 13,36%, 13,82% e 12,39% respectivamente (WANDER et al., 2021).

O Brasil produz em torno de 3,1 milh6es de toneladas de feijao comum, sendo
o principal produtor e consumidor da América do Sul (CONAB, 2018; RUAS, 2019).
Devido a pandemia causada pela Covid-19 no ano de 2020, os precos do feijdo tiveram
alta volatilidade ligada a fatores climaticos e ao aumento do consumo, principalmente
na composicao de cestas basicas e na compra excessiva pelas familias (RUAS, 2020).

Diversos aspectos favorecem esse crescimento, incluindo o aumento da
produtividade, da tecnologia empregada e principalmente do efetivo controle de doencas

e pragas que incidem na cultura.



2.4.  Mofo branco no feijdo comum

Na primeira safra, o feijdo comum tem maior ocorréncia de doencas fungicas e
bacterianas, como o mofo branco, a antracnose, murcha-de-curtobacterium e
crestamento bacteriano comum, ja nas demais safras (safrinha e safra irrigada) a
ocorréncia da mancha angular e do mosaico dourado € maior, com maiores danos a
cultura (WENDLAND et al., 2016). A partir do més de abril a chuva diminui e
consequentemente as doencas também, pois o periodo de molhamento foliar diminui,
sendo esporadicos os problemas com doencas, porém o uso de irrigacdo novamente
deixa as doencas bacterianas e fungicas com oOtimas condi¢Ges de desenvolvimento
(WENDLAND et al., 2016).

O Mofo branco, causado pelo fungo Sclerotinia sclerotiorum (Lib.) de Bary, é
uma doenca problematica e que pode causar grandes prejuizos em plantios sob irrigacdo
por pivo central (WENDLAND et al., 2016). A doenca do mofo branco teve seus
primeiros relatos no feijdo comum em meados da decada 1920 e a primeira epidemia
ocorreu na década de 70, agravando-se com o avanco da agricultura pelo cerrado nas
décadas de 80 e 90, tornando-se, entdo, uma das principais doencas do feijoeiro comum
(WENDLAND et al., 2016).

A doenca do mofo branco é atualmente uma das doencas com maiores danos a
cultura do feijoeiro comum, com danos de até 100% do rendimento. Relatos de 2009
indicam 45% da &rea plantada colonizada pelo fungo no estado de Goias. J& em 2011
subiu para 65% da area cultivada no estado, enquanto na Bahia os registros apontam
dispersdo da doenga em 80% da area cultivada (CAMPOS et al. 2012).

Em trabalho realizado por dos Santos (2013), avaliando-se periodos de
molhamento foliar em combinacdo com diferentes temperaturas, constatou-se que o
fungo se desenvolve melhor em temperaturas entre 20°C a 25°C em um minimo de 12
horas de molhamento foliar. Em contrapartida temperaturas de 10°C e periodo de
molhamento de até 28 horas ndo apresentaram sintomas da doenca, destacando a
interferéncia positiva de técnicas de manejo como “evitar alta umidade no dossel da

planta na fase de florescimento”.



O fungo afeta toda a parte aérea da planta. Um sintoma caracteristico da doenca
é a massa de hifas do fungo com coloragéo branca, tendo um aspecto cotonoso sobre 0s
tecidos da planta. A infeccéo causada pelo patégeno ocorre entre 10 a 15 cm do solo, na
haste e peciolo, passando a formar lesdes encharcadas, espalhando-se para as hastes e
ramos (CARDOSO 1994; BIANCHINI et. al., 1997).

O mofo branco possui um amplo arsenal de infeccdo, sendo por meio dos
esclerodios uma das principais vias de infeccdo. Juliatti et al. (2015) descrevem como
agravantes para a disseminacdo da doenca o uso de monocultivos, rotacdo de culturas
com sucessivas espécies hospedeiras e a formacéo de esclerddio pelo fungo.

Segundo Dos Santos (2013) uma das principais fonte de contaminagdo vem por
meio das sementes e destaca um melhor beneficiamento da semente visando a
eliminacdo dos agentes patoldgicos presentes, de modo a ndo contaminar os campos de
producéo. Outro ponto destacado pela autora refere-se a ineficacia da adogéo de praticas
de manejo da doenca de forma isolada, sendo recomendada uma adogéo conjunta das
principais técnicas de controle da doenca.

A contaminacdo de um novo campo através de lotes de semente pode-se dar
através de esclerodios ou ainda por micelios dentro da semente; a presenca do fungo
afeta consideravelmente a germinacdo e vigor da semente, sendo crescente a
interferéncia de acordo com o poténcial de inoculo da doenca (JULIATTI, 2015;
WENDLAND et al., 2016).

Segundo Wendland et al. (2016) o mofo branco é um fungo necrotrofico que
apresentam hifas hialinas e septadas que sdo multinucleadas e ramificadas.O fungo
produz apotécios com diametro entre 2 e 10 mm. Inicialmente seu formato é chato e
céncavo, ja a estrutura de resisténcia denominada esclerddios sdo pretos e irregulares,
com dimensdes de 2 a 5 x 2 a 30 mm (BIANCHINI et. al., 1997; WENDLAND et al.,
2016).

A disperséo dos ascosporos ocorre durante o inicio da floracéo do feijdo comum,
quando as condigfes climaticas sdo mais favoraveis, apresentando temperaturas mais
amenas e também maior umidade no solo (WENDLAND et al., 2016). A disseminacéo

do mofo branco através de sementes tem sido mitigado através do beneficiamento de



sementes em Unidades de Beneficamento de Sementes (UBS), principalmente
retirando-se sementes menores, leves, deformadas e esclerodios (Juliatte et al., 2015).

Foram relatadas diferencas na expressdo da resisténcia ao mofo branco na
avaliacdo a campo comparado com a avaliacdo na casa de vegetacdo, o que pode ser
explicado pelos mecanismos de escapes do feijoeiro comum, como o porte arbustivo de
crescimento determinado, limitando a umidade no dossel da planta e consequentemente
diminuindo a severidade da doenca, além de dossel menos denso e resisténcia ao
acamamento (ANTONIO et al., 2008; MIKLAS et al., 2001; CARNEIRO et al., 2011).

O controle quimico do mofo branco deve ser realizado preferencialmente de
forma preventiva, pois, assim, obtém-se a maior efetividade, atentando-se para que o
produto cubra hastes, folhas, flores, vagens e ramos. O controle quimico € possivel no
tratamento de sementes, com aplicagdo via irrigacdo ou convencional via terrestre e
aérea (Menten et al., 2015).

O controle biolégico do mofo branco é descrito como crescente e com
eficiéncia. No Brasil ha seis produtos registrados especificos ao controle do fitopatégeno
S. Sclerotiorum (CARDOSO et al., 2015). Diversos mecanismos de resisténcia séo
relatados no feijoeiro comum: o porte arbustivo, resisténcia ao acamamento e densidade
do dossel. Importantes caracteristicas para obter-se resisténcia parcial aos patdgenos,
sendo eficazes quando em conjunto com a resisténcia fisiolégica ao mofo branco
(LOBO JUNIOR et al., 2015; MIKLAS et al., 2001).

A estratégia de controle deve levar em consideracdo o manejo integrado, pois o
controle através de apenas um método tem-se mostrado ineficiente. Deve-se redobrar a
atencdo, pois o patdgeno produz esclerddios que podem continuar viaveis no solo até 8
anos apos sua producdo. A adocdo de um controle integrado é a melhor alternativa para
reduzir os danos que o patdgeno acarreta, sendo recomendada a ado¢do de controle
fisico, quimico e biologico, além do correto tratamento das sementes.

Um método com destaque no controle da doenca é o desenvolvimento de
cultivares com resisténcia fisioldgica ao patdgeno, através do melhoramento genético
(CAMPOS et al., 2012; CARDOSO, 1994).

O melhoramento de plantas tem sido considerado por muitos, uma das maiores

ferramentas para atendimento dos constantes aumentos de demandas alimentares por
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todo 0 mundo, principalmente no tocante a produtividade, a qualidades nutricionais e a

resisténcia a pragas e a doencas.

2.5. Melhoramento de plantas autbgamas

Espécies autdgamas sdo aquelas que apresentam autofecundacéo igual ou maior
que 95% do total de cruzamentos (BESPALHOK et al., 2007), tendo como exemplo o
feijdo comum. Em autbgamas ocorre pouca troca de material genético entre individuos
e a hibridacdo manual ¢ uma forma de aumentar essa troca de material genético e
aumentar a variabilidade genética (BOREM et al., 2017). A heterozigose de plantas
autdégamas € perdida atraves de sucessivas geracoes, no entanto, estima-se que em torno
de oito a nove geracdes segregantes a populacio volta a homozigose (BOREM et al.,
2017; BESPALHOK et al., 2007).

Quando plantas homozigotas — plantas que apresentam os pares de alelos iguais
em todo os seus genes de todos 0s seus cromossomos — sdo autofecundadas obtém-se
linhagens puras, sendo plantas que ap0s a autofecundacdo resultam em plantas
geneticamente idénticas (BESPALHOK et al., 2007). As principais cultivares de
autdégamas sdo obtidas de linhagens puras, muito estaveis por sua genética idéntica,
porém uma das desvantagens é a maior vulnerabilidade de plantas ao ataque de doencas
(BESPALHOK et al., 2007).

Entre os principais métodos de melhoramento empregados em plantas
autdgamas podemos citar o método genealdgico, Single Seed Descent (Descendente de
uma Unica Semente) SSD, o retrocruzamento e a selecdo recorrente. Além disso, a
introducdo de plantas é muito importante principalmente quanto a caracteristicas de
resisténcia a pragas e doencas (BOREM et al., 2017).

Caracteristicas como a cleistogamia, que € a abertura da flor posteriormente a
fecundacao, sdo importantes mecanismos que aumentam a taxa de autofecundacao. Esta
caracteristica ocorre na soja e no feijio comum por exemplo (BOREM et al., 2017). Por
isso, faz-se necessario o0 uso de hibridacdo manual, para aumentar a variabilidade

genética a ser explorada pelos diferentes métodos de selecéo.
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Em plantas autdgamas a determinacdo dos parametros genéticos sao de extrema
importancia, sendo os estudos resultantes de cruzamentos controlados, nos quais deve
haver parentais contrastantes para a caracteristica analisada (BALDISSERA et al.,
2014). A estimativa da herdabilidade é importante na determinacdo no método de
melhoramento, sendo alguns métodos destinados a caracteristicas que apresentam alta
herdabilidade, como € o caso da selecdo massal, na qual plantas de fenétipo superior séo
selecionadas para prosseguimento da populagdo melhorada (BESPALHOK et al., 2007;
BOREM et al., 2017).

A herdabilidade em plantas autdbgamas tende a reduzir com 0 sucessivo
autocruzamento, visto que a variancia genética diminui pela homozigose dos genes que
aumenta a cada autofecundacdo. A variancia fenotipica é totalmente resultante da
variancia ambiental em geracfes avancadas, sendo desprezivel a variancia genotipica
(BOREM et al., 2017).

O controle do mofo branco no feijoeiro comum, tem 0 manejo integrado como
principal método de controle, com destaque para o uso de culitvares que apresentam

mecanismo de escapes e principalmente resisténcia fisiologica.

2.6. Melhoramento do feijdo comum visando resisténcia ao Mofo branco

Ha, cada vez mais, interesse no cultivo do feijdo comum, nos ultimos anos, por
grandes produtores que utilizam alta tecnologia para a produgéo, com énfase na maior
produtividade, adaptabilidade, melhoria de caracteristicas agronémicas e morfologicas.
O feijdo comum tem passado por diversos avan¢os ao longos das Ultimas décadas, tanto
no Brasil, quanto em outros paises, principalmente quanto a resisténcia a pragas e a
doencas (de RON et al., 2015; COELHO et al., 2017).

Um importante método de controle das doengas € o uso de cultivares resistentes,
que apresentam menores custos e danos ao meio ambiente (COSTA, 2008). Para Lobo
Junior et. Al. (2009) cultivares com porte ereto e com ciclo precoce sdo importantes para
a reducdo da severidade da doenca. Foi constatado por Lobo Junior et al. (2009) que

cultivares brasileiras apresentaram menor severidade quando apresentam porte ereto e
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ciclo precoce, e as cultivares com ciclo normal e crescimento prostrado apresentaram
maior severidade.

Conforme exposto por Costa (2008), um empecilho ao desenvolvimento do
melhoramento relacionado a doenca do mofo branco no feijoeiro comum é a obtencéo
de fontes de resisténcia ao patégeno. Uma ampla variedade do germoplasma aumenta a
chance de identificacdo de novas fontes de resisténcia. E importante adicionar genétipos
crioulos, de espécies diferentes que possam ser utilizados como fonte de resisténcia,
para posterior etapas do melhoramento genético (COSTA, 2008).

Em trabalho realizado por Silva (2021) avaliando-se gendtipos de feijdo comum
através do método do canudo “straw test” e pelo método do canudo em plantula
“Seedling straw test” para resisténcia a mofo branco conclui-se que a utilizacao destes
métodos possibilita a selecdo de genotipos com resisténcia, sendo os genotipos BL 10,
BL 14, BL 15, BL 18, BL 67 e BL 98 considerados bons genitores para programas de
melhoramento visando cultivares resistentes.

Diversos trabalhos relatam a resisténcia parcial do feijdo comum ao fungo mofo
branco com diversos QTL’s identificados. Segundo Silva (2021) posteriormente
realizando a genotipagem via GBS, encontrou nos cromossomos Pv02, Pv03, Pv09 e
Pv10, SNPs associados significativamente a resisténcia fisiolégica ao mofo branco e
sugere que ha hapldtipos das QTLs WM2.2 BY: R31 e WM3.1 AN XC AP 3lém dos genes
ainda ndo reportados relacionados ao estresse bidtico no Pv02, o gene
Phvul.002G023400 e no Pv09, os genes Phvul.009G230200 e Phvul_009G232100.

Trabalhos como os realizados por Miklas et al., (2001), Soules et al. (2011),
Miklas et al. (2013) e Schwartz e Singh (2013) encontraram mais de 30 QTL’s ligados
a resisténcia fisiologica e ao mecanismo de escape do feijoeiro comum ao mofo branco.
Em estudo mais recente, ESCOBAR et al. (2022) propos trés novos QTL’s de efeito
maior, denominados por eles WM11.2, WM11.3 e WM11.4, além de validar outros
QTL’s encontrados em estudos anteriores como o QTL WM7.4 (PEREZ-VEJA et
al.,2012; MIKLAS et al.,2013), QTL WM8.3 (MIKLAS e DELORME et al., 2003;
MAXWELL et al., 2007; SOULES et al., 2011) e QTL WM7.1 (MAMIDI et al. 2016).

As caracteristicas morfologicas, crescimento determinado e dossel menos denso

sdo fatores que auxiliam na expressao de resisténcia a campo do mofo branco, sendo
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considerado mecanismos de escapes da cultura, conforme mencionado por Miklas et al.
(2001); avaliacGes a campo e em casa de vegetacdo foram usados em cruzamentos de
feijdo comum. O autor indica que a avaliacdo pelo método do canudo é eficiente na
caracterizacdo dos gendtipos quanto a resisténcia fisioldgica, sendo essa, importante na
expressao a campo de resisténcia junto aos mecanismos de escape do feijado comum.

A determinacdo dos parametros genéticos constituem uma etapa crucial do
programa de melhoramento, apresentando como principal vantagem a separacdo dos

métodos mais eficientes para a caracteristica estudada.

2.7. Parametros genéticos da resisténcia ao mofo branco

Os estudos dos parametros genéticos possibilitam o conhecimento da estrutura
de uma populacdo e do seu potencial genético (BALDISSERA et al., 2014). A
estimativa da herdabilidade no sentido amplo e no sentido restrito, 0 nimero de genes,
a variancia ambiental e a variancia genética, que é dividida entre variancia aditiva,
variancia de dominancia e variancia de epistasia, sdo alguns parametros geneticos
estudados.

A herdabilidade no sentido restrito € uma importante estimativa da proporcao
da variacédo fenotipica que é explicada pela variancia aditiva, enquanto a herdabilidade,
no sentido amplo, refere-se a toda a variancia genotipica. A herdabilidade da resisténcia
ao mofo branco é descrita como sendo de magnitude baixa a média (ANTONIO et al.,
2008; CARNEIRO et al., 2011; BALDISSERA et al., 2014). Antonio et al. (2008)
sugerem que a severidade da doenca na avaliagdo, 0 método de avaliacdo, 0s genotipos
parentais e as interacbes entre os fatores ambientais afetam a estimativa da
herdabilidade.

A resisténcia do feijdo comum ao mofo branco, descrita na literatura, apresenta
divergéncia, principalmente quanto ao nimero de genes envolvidos na expressdo da
resisténcia. Alguns dos estudos indicam que a resisténcia e definida por um dnico gene,
como os trabalhos de Antonio et al. (2008) e Carneiro et al. (2011). Schwartz et al.
(2006) encontraram um Unico gene dominante na expressao da resiténcia quando

realizou cruzamentos entre P.vulgaris e P. Coccineous. Miklas et al. (2013) encontraram
14



13 QTL’s ligados a resisténcia do feijdo comum, com ligacdes a mecanismos de escape
da doenca. Soules et al. (2011) avaliaram cruzamentos de feijdo comum a campo e em
casa de vegetacdo, sendo indicado pelos autores a presenga de 2 QTL’s ligados a
resisténcia ao mofo branco.

O trabalho realizado por Antonio et al.(2008) obteve resultados que indicaram
0 efeito da variancia aditiva predominatemente, com controle genético caracterizado
pela dominancia parcial e a avaliacdo ao nivel de progénies mais efetiva em comparagéo
a avaliacdo a nivel de plantas, enquanto o trabalho realizado por Carneiro et al. (2011)
evidenciou uma predomindncia da varidncia aditiva em relagdo a varidncia de
dominéncia, indicando que a selecdo de genotipos resistentes € mais efetiva avaliando-

se progénies com sucessivas inoculagdes.

3. MATERIAL E METODOS

O experimento foi desenvolvido nos anos de 2020 e 2021 na Universidade do
Estado de Mato Grosso campus Jane Vanine/Caceres-MT, em casa de vegetacdo e no
laborat6rio de Recursos genéticos e Biotecnologia da universidade do Estado de Mato
Grosso. A cidade de Céaceres, Mato Grosso, € localizada em 15° 27° e 17° 37’ sul ¢
longitudes 57° 00’ e 58° 48’ oeste, com clima classificado como tropical quente ¢ Umido

segundo Koppen (1931) apud da Silva Neves et al. (2011).

3.1. Obtencdo de Material Vegetal

Foram utlizados cinco genotipos para o cruzamento, sendo dois de origem
andina (BGF 20 e BGF 89) e trés de origem Mesoamericana (BGF 13, BRS FC 402 e
P1207262), mais detalhes foram apresentados na tabela 1.

Tabela 1. Descricdo de identificacdo, nome popular, pool génico e estado de origem
dos genotipos utilizados no cruzamento em Caceres-MT, entre os anos de 2020 a
2022.

Identificacdo Nome popular Pool génico Estado de Origem
BGF 13 Pirixum M Parana
BGF 20 - A Parana

Continua
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Continuacao

BGF 89 Carnaval Mix SC A Santa Catarina
BRS FC 402 - M Distrito Federal
Pl 207262 - M S/l

S/1- Local néo identificado.

Os genotipos resistentes foram obtidos em trabalho anterior, realizado por dos
Santos (2020). Neste trabalho foram avaliados um plantel de 97 genotipos de feijao
comum provenientes do pool genético Andino e do pool genético Mesoamericano. A
avaliacdo da resisténcia fisioldgica ao mofo branco foi realizada através do método de
inoculacdo “seedling straw test” (teste do canudo em plantulas), sendo 0s gendétipos
BGF 11 e BGF 165 de origem Andina e o gen6tipo BGF 13 de origem Mesoamericana
considerados resistentes.

Os gendtipos selecionados foram plantados em casa de vegetacdo em vasos com
capacidade de 10L de volume, sendo perfurados furos de mais ou menos 2 cm de
didmetro para evitar a acumulacdo da agua. Os vasos foram preenchidos em torno de 9L
de volume, com mistura de 50% de substrato comercial PlantMax e 50% de terra preta
esterilizada em autoclave por um periodo de 40 a 50 minutos. A adubacédo de semeadura
foi realizada com 0,8 g de formulado comercial 4-14-8 de NPK por vaso. A adubacéo
de cobertura foi realizada com 0,57g de uréia (44%) e 0,38g de KCI por vaso diluido em
50 ml de &gua, a cada 15 dias ap6s a emergéncia.

Foram realizados, durante o cultivo, a retirada manual de plantas daninhas dos
vasos, aplicacdo de inseticida e fungicida, irrigacdo diaria no inicio da manha e final da
tarde com o auxilio de regador até atingir a capacidade de campo e tutoramento
utilizando-se barbantes e estacas de 2 metros de madeira. Para manutencéo da casa de
vegetacdo forma realizadas a retirada de plantas daninhas do chao dentro e no entorno
da casa de vegetacdo e a limpeza da colméia a cada 3 meses.

Os cruzamentos foram realizados nos periodos mais frescos do dia, entre as 6
horas e as 9 horas e 30 minutos e entre as 16 horas e 30 minutos até as 18 horas, visando
aumentar a taxa de pegamento dos cruzamentos. Foram colhidas flores recém abertas
para a retirada do estigma, constituindo a fonte de grdos de poélem viaveis, gameta

masculino, utilizando-se de pinca de ponta curva 90° serrilhada com guia e esterilizadas
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com alcool 70° a cada passo, evitando a contaminacdo com grdos de pélen de outros
genitores.

Logo apos a coleta do estigma do genitor masculino foi realizada a abertura de
botdes florais do genitor feminino e retirada de todas as anteras (emasculacao) para que
néo ocorra a autofecundacéo. Foi inserido dentro do botdo floral o estigma contendo os
gréos de polen do doador masculino, obtendo assim os hibridos F1. Utilizou-se genitores
de grupos de origem diferentes, nos quais o genitor masculino é de centro de origem
diferente do genitor feminino e contrastantes quanto a resisténcia ao mofo branco.

Os botdes foram identificados por meio de placa de papel escrito a lapis,
descrevendo os genitores masculino e feminino, além da data da realizacdo do
cruzamento. A placa foi amarrada em torno do peciolo do botdo floral com linha de
costura comum de modo que o botédo floral do cruzamento fosse identificado através da
placa.

Foram obtidas trés populacGes provenientes do cruzamento entre 0s gendtipos
do pool génico Andino (BGF 20 e BGF 89) e Mesoamericano (BGF 13, PI 20 72 62 e
BRS FC 402), sendo elas o cruzamento entre BGF 20 X Pl 20 72 62, BGF 20 X BRS
FC 402 e BGF 89 X BGF 13.

As vagens provenientes dos cruzamentos, progénie F1, foram colhidas de acordo
com o cruzamento, sendo separadas cada combinagdo de hibridos possiveis. Apos a
colheita foram secadas em temperatura de 33°C durante 2 dias ainda em vagem e apds
a secagem foi realizada a debulha manual das vagens. As sementes foram colocadas em
sacos de papel e armazenadas em geladeira comum com temperatura média de 10°C. As
sementes F1 foram novamente plantadas seguindo a mesma metodologia descrita acima,
porém ndo houve hibridacdo, assim obteve-se as sementes F» sendo a autofecundacéo
das sementes Fi.

As sementes F. foram semeadas em copos de 440 ml preenchidos de substrato
comercial até atingir 95% do volume total, sendo distribuida uma semente por copo em
adubacdo com formulado comercial NPK 4 — 14 — 8 com cerca de 0,1 g por copo. Os
parentais foram semeados em copos de 440 ml preenchidos de substrato comercial até
atingir 95% do volume total, sendo distribuidas duas sementes por copo com adubacéo

em formulado comercial NPK 4 — 14 — 8 com cerca de 0,1 g por copo. Foi realizada a
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marcacdo feita por caneta permanente na lateral do copo o mais proximo possivel do

local onde a semente foi colocada.

3.2. Obtencéo do isolado de S. Slerotiorum (Lib.) de Bary

O isolado de S. Slerotiorum (Lib.) de Bary SS — 495 foi obtido pelo prof. Dr.
Eduardo Seiti Gomide Mizubuti da Universidade Federal de Vigosa, proveniente do
estado de Minas Gerais. O isolado foi mantido inativo em forma de esclerddio, com
temperatura em torno de 10° C, evitando que o0 mesmo fosse sucessivamente repicado e
perdesse a capacidade de infeccao.

O esclerddio foi novamente ativado ao ser colocado em condicdes ideais de
desenvolvimento antes do plantio das plantas F2, com as condicdes ideais consideradas:
temperatura em torno de 25° C e fotoperiodo de 12h. O isolado foi cultivado em placa
de petri contendo meio BDA (Batata Dextrose Agar) e foi realizada a repicagem em
torno de 4 — 5 dias antes da data de inoculagdo, de modo que ndo houvesse total

preenchimento da placa de petri, estando o fungo em crescimento ativo.

3.3. Teste do canudo em plantulas “seedling straw test”

Foi adotado 0 método do canudo em plantas (seedling straw test) adaptado por
Arkwazee e Myers (2017) para avaliacdo de resisténcia da populacdo F.. Plantas com
12 — 15 dias ap6s a semeadura, que apresentaram as folhas cotiledonares totalmente
desenvolvidas, porém com o primeiro trifélio ndo totalmente desenvolvido, tiveram um
corte, realizado com bisturi esterilizado, no apice da haste principal com entorno de um
(1) cm acima do internddio das folhas cotiledonares.

O disco de BDA, contendo o fungo, foi entéo invertido na placa de petri e com
auxilio de ponteira de 2 pl foram colocados em contato direto com o corte, para que haja
contato direto do micélio do fungo com a lesdo provocada. As plantas foram entdo
levadas a camara Umida por um periodo de 48 horas, com umidade acima de 95%,

temperatura em torno de 25° C e fotoperiodo de 12 horas. Apos a retirada das plantas
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aguardou-se 24 horas para proceder a primeira avaliacdo no 3° dia, seguido de avaliacédo
no 5° dia, 7° dia e 9° dia.

3.4. Variaveis analisadas

Foram avaliadas a altura de planta e altura de lesdo em centimetros, nota em
escala descritiva conforme proposto por Petzoldt e Dickson (1996) e adaptada por
Arkwazee e Myers (2017), apresentado na tabela 1.

Tabela 2. Escala de notas para avaliacdo de resisténcia do feijdo comum ao
fitopatdgeno S. Sclerotiorum (Lib.) de Bary proposto por Petzoldt e Dickson (1996) e
adaptada por Arkwazee e Myers (2017).

Nota Descricéo
1 Sem sintomas além da area do corte;
2 Lesdo entre o corte e a folha priméria;
3 A leséo alcanca o n6 das folhas primarias;
4 A lesdo ultrapassa o n6 primario (apresenta um quarto de distancia entre o n6

primario e o no cotiledonar);
A lesdo alcanca a metade do internddio entra a folha primaria e 0 no

5
cotiledonar;

6 A lesdo ultrapassa a metade do internddio entre a folha priméria e o né
cotiledonar;

7 A leséo alcanca o no cotiledonar;

8 A lesdo ultrapassa o nd cotiledonar e alcanca a metade da haste entre o
cotilédone e a superficie do solo;

9 A plantula se encontra colapsada e morre.

Com a nota do terceiro, quinto, sétimo e nono dia foi calculada a Area Abaixo
da Curva de Progresso da Doenca (AACPD) através do proposto por Shaner e Finney

(1977), conforme formula abaixo.

AACPD = Z( T (1)

Onde:
n = nimero de observacoes;
Yi = severidade da doenga na “i”’-ésima observacao;

ti = tempo em dias na “i”-ésima observag&o.
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Com a altura da planta e altura da lesdo foi calculada a Relacdo Doenca Planta
(RDP) no 5° dia, como proposta por dos Santos (2020), conforme a formula abaixo:

comprimento da lesdo na haste(cm)
RDP = _ X100
comprimento da haste da planta (cm)

3.5. Parametros genéticos
Foi uitlizado o método do X? (qui-quadrado) para a identificar a proporgéo de
segregacao que mais se adequa aos dados obtidos através da analise no 5° dia atraves do
software computacional Genes (2006), sendo consideradas as propor¢des indicadas na

tabela 2.

Tabela 3. Proporcdes de segregacdo genética com diferentes interacoes alélicas

Numero de genes Interacdo alélica Proporcéo de segregacao
1 Dominancia completa 2:1
1 Dominancia incompleta 1:2:1
2 Epistasia 13:3
2 Dominancia completa 56,25:37,5:6,25

Foi realizado o teste de escala conjunto desenvolvido por Mather e Jinks (1971)
para as variaveis nota ao 3° dia, nota ao 5° dia, nota ao 7° dia, nota ao 9° dia, RDP e
AACPD, onde foi obtida a variancia ambiental através da formula:

VMp, + VMp,
2

VMg, =

Onde:
VMF; = variancia ambiental na populacédo F
VMp: = Variancia ambiental na populagéo P;.
VMp;, = variancia ambiental na populacéo P;.
Foi obtida a variancia fenotipica em F2 sendo definida através da férmula:
6%t(F2) = 6%r2.
Onde:
62(r2) = variancia fenotipica em Fa.
62k = variancia da Fa.
A variancia genotipica através da formula:
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624(F2) = 6%F2 - 6%m(r2)
Onde:
62%4(r2) = variancia genotipica.
6%r2 = variancia da Fa.
&2m(r2) = variancia do meio.

A herdabilidade no sentido amplo foi obtida por:

A2
h2 = 9g(F2)

Ggr2) t Omern)

Onde:
h?, = herdabilidade no sentido amplo.
624(F2) = variancia genotipica.
&2m(r2) = variancia do meio.
A determinacdo do numero de genes (n) foi realizada através da formula
desenvolvida por Wright (1934):

_ R*(1+0,5K?)
B 8 * 6;

n

Onde:
n = numero minimo de genes envolvidos na determinag&o do carater.
R = calculado de duas maneira diferentes, sendo R = P, — P; ou R = maxgz — ming.
624 = variancia genética.

Todas as analises foram feitas utilizando-se o software computacional genes
(2006).

4, RESULTADOS E DISCUSSOES

A tabela 3 apresenta o p-valor obtido no teste de qui-quadrado para proporgao
de segregacdo para os diferentes tipos de interacBes alélicas analisadas.

O cruzamento entre os genotipos BGF 13 X BGF 89 e BGF 20 X P1207262
apresentou diferenca significativa para todos as proporc¢es, rejeitando-se a hipétese dos

tipos de segregacédo aqui analisados. Para o cruzamento entre os genétipos BGF 20 X
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BRS FC 402 ndo houve diferenca significativa apenas para dois genes dominantes com
proporcao de 56,25:37,5:6,25.
Tabela 4. P-valor obtido através do teste de qui-quadrado para estimacdo da

proporcdo de segregacdo das F» de diferentes cruzamentos de feijdo comum em
Caceres — MT, 2021.

1 gene 1 gene

P PR 2 genes 2 genes
dominancia dominancia e 4
: epistasia dominantes
completa incompleta
BGF13 x BGF89 0,0001 0,0001 0,0001 0,0001
BGF20 X Pl 207262 0,0234 0,0001 0,0001 0,0052
BGF20 X BRS FC 402 0,0048 0,0001 0,0001 0,0802

A acdo de dois genes dominantes ndo havia sido relatada, sendo a resisténcia
fisiologica do mofo branco considerada parcial, com relatos que indicaram a provavel
acdo de apenas 1 gene na expressdo da resisténcia fisioldgica do feijoeiro comum ao
mofo branco (Carneiro et al., 2011; Antonio et al., 2008), em contrapartida foram
encontrados diversos QTL’s relacionados a essa caracteristica (Miklas et al., 2001;
Soules et al., 2011; Miklas et al., 2013; Schwartz e Singh, 2013).

A expressdo de dois genes dominantes indica a presenca de gene de efeito
maior, ainda que muitos genes estejam envolvidos na expressdo da caracteristica
resisténcia do feijoeiro comum ao mofo branco

Tabela 5. Resumo dos dados obtidos pelo cruzamento entre genétipos BGF 13 X BGF
89 em casa de vegetacdo na cidade de Céaceres — MT, entre janeiro de 2020 e agosto de
2021.

Individuos / médias Nota_5° dia AACPD RDP
Médias 5,87 19 61,60
Médias 6,83 18,5 65,01

1 1 4 0

2 7 26 100
3 1 4 0

4 2 9 12,82
5 8 28 100
6 3 17 100
7 8 30 100
8 8 29 100
9 3 16 50,81
10 5 22 100

Continua
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179 5 21 69,33
180 3 14 40
181 8 29 100
182 2 9 12,98
183 3 11 7,95
184 6 24 100
185 3 11 11,42
186 3 15 40,27
187 7 26 100
188 3 16 83,33
189 8 29 100
190 1 4 0
191 1 5 5,45
192 3 17 54,28
193 3 11 16,92
194 5 20 79,41

AACPD — Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenca, RDP — Relagio Doenca Planta.

Para o cruzamento entre os genotipos BGF 13 x BGF 89, apresentados na tabela
5 acima, foram encontrados 21 individuos classificados com nota 1; 24 individuos
classificados com nota 2 e 59 individuos classificados com nota 3, totalizando 104
individuos resistentes para nota ao 5° dia. Para a variavel RDP foram encontrados 18
individuos que ndo apresentaram desenvolvimento da doenca e um total de 30
individuos classificados como resistentes pela variavel RDP. Um total de 43 individuos
foram considerados resistentes pela baixa magnitude de AACPD.

Tabela 6. Resumo dos dados obtidos pelo cruzamento entre gen6tipos BGF 20 x BRS
FC 402 em casa de vegetacdo na cidade de Céceres — MT, entre janeiro de 2020 e

agosto de 2021.

Individuos / médias Nota_5° dia AACPD RDP
MEDIA 4,5 8,95 23,50
MEDIA 3,37 10,86 20,47

1 3 9 4,70
2 3 11 15,62
3 2 8 8,82
4 4 13 10,76
5 7 17 14,92
6 3 9 12,5
7 3 8 3,75
8 3 9 11,49
Continua
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7,46
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o1 3 12 18,18
52 6 14 11,47
53 8 16 16,92
54 3 9 5,81
55 4 12 10,41
56 4 13 10

57 3 10 11,25
58 5 14 13,33
59 4 12 10,60
60 3 7 0

61 4 11 9,23
62 7 22 30,35
63 3 12 9,72
64 4 12 15,38
65 7 14 15,38
66 9 33 58,49
67 2 8 2,60
68 4 12 22,72
69 3 9 7,27
70 9 31 38,46
71 3 9 12,90
72 9 24 36,36
73 8 23 33,33
74 9 18 9,67

AACPD — Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenca, RDP — Relag&o Doenga Planta.

Para a variavel Nota ao 5° dia do cruzamento BGF 20 x BRS FC 402,

apresentados na tabela 6 acima, um total de 38 individuos foram classificados como

resistentes, sendo quatro individuos classificados com nota 1, seis individuos obtiveram

classificagdo de nota 2 e 28 foram classificados com nota 3. Oito individuos

apresentaram RDP igual a 0, indicando nenhum desenvolvimento da doenca na planta e

um total de 35 individuos foram considerados resistentes pela RDP. Foram obtidos 29

individuos resistentes quanto a variavel AACPD, indicado pelos menores valores de

AACPD.

Tabela 7. Resumo dos dados obtidos pelo cruzamento entre genotipos BGF 20 x
Pl em casa de vegetacdo na cidade de Caceres — MT, entre janeiro de 2020 e agosto
de 2021,

Individuos / médias Nota 5° dia AACPD RDP
Médias 3,37 16,25 20,47
Continua
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83 9 36 100
84 8 34 58,18
85 5 24 22,80

AACPD — Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenca, RDP — Relacdo Doenca Planta.

No cruzamento entre os gendtipos BGF 20 x Pl 207262, apresentados na tabela
7 acima, um total de 59 individuos foram classificados como resistentes pela Nota ao 5°
dia, sendo que 10 individuos apresentaram como nota 1, 19 individuos apresentaram
classificacdo como nota 2 e 30 individuos apresentaram classificagdo como nota 3. Para
a variavel RDP foram obtidos um total de 10 individuos com magnitude 0, indicando a
falta de area lesada. 32 individuos foram considerados resistentes pela variavel. 28
individuos foram considerados resistentes pela AACPD, sendo estes 0s que
apresentaram a menor magnitude para esta variavel.

Para todos 0s cruzamentos a maioria dos individuos F2 apresentaram resisténcia
pela nota ao 5° dia, com 89,19%, 69,41% e 53,61% de individuos resistentes para 0s
cruzamentos BGF 20 x BRS FC 402, BGF20 x Pl 207262 e BGF 13 x BGF 89,
respectivamente. Nota-se uma grande quantidade de individuos resistentes no
cruzamento entre os gendétipos BGF 20 x BRS FC 402 através da analise de nota ao 5°
dia.

O amplo nimero de individuos resistentes observados no presente trabalho pode
estar relacionado a idade das plantas e ao tempo decorrido entre a inoculagéo e a
avaliacdo, sendo feita a inoculacdo em plantulas em torno de 15 dias apds o plantio e as
avaliacdes no 5° dia apos a inoculacdo. Podemos supor que uma avaliacdo mais tardia
poderia apresentar niameros diferentes de individuos resistentes, bem como maior tempo
entre o plantio e a inoculagdo. O melhor uso do espaco, com consequente reducéo de
custo, maior praticidade na execucdo e 0 menor tempo de obtencdo dos dados sdo
algumas das vantagens da utilizacdo do método do canudo em plantulas, possibilitando

maior volume de avaliagdes em curto espaco fisico e temporal.
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Tabela 8. Parametros genéticos da resisténcia de trés diferentes cruzamentos entre
gendtipos de feijdo comum ao fitopatdgeno causador do mofo branco realizados em
Céaceres — MT, 2021.

BGF 13 X BGF BGF 20 X PI BGF 20 X BRS
89 207262 FC 402
Nota_5° dia 8,069 2,625 427
Variancia RDP 79,745 18,026 33,151
Ambiental
AACPD 102,292 668,207 372,009
Nota_5° dia -1,945 2,633 -2,090
Variancia RDP 602,6 81,577 -1,013
genotipica
AACPD -30,307 529.608 106,051
Nota_5° dia 6,124 5,258 2,186
Variancia RDP 681,745 99,604 32,137
fenotipica
AACPD 71,985 1,197,816 478,061
N Nota_5° dia -31,762 50,07 -95,59
Herdabilidade
amplo AACPD -42,10 4421 22,18
Nota_5° dia 4,112 3,038 -2,930
NUmero de RDP 2,074 1,569 -103,712
enes
g AACPD 3,711 2,360 11,786

RDP — Relacio Doenca Planta; AACPD — Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenga.

A variancia ambiental, descrita na tabela 8, para o cruzamento BGF 13 x BGF
89 foi o maior componente da variacdo fenotipica para as variaveis Nota ao 5° dia e
AACPD com respectivamente 77,14% e 80,57%, j& para a varidvel RDP a variancia
ambiental foi de 11,14% da variacéo fenotipica.

O cruzamento entre os gendtipos BGF 20 X Pl 207262 teve variancia ambiental
considerada mediana, segundo Carneiro et al. (2011), explicando 49,92%, 55,78%,
respectivamente, para as variaveis Nota ao 5° dia, AACPD e baixa variancia ambiental
para a variavel RDP 18,09%.

A variancia ambiental do cruzamento entre os genotipos BGF 20 X BRS FC
402 para as variaveis Nota ao 5° dia, RDP e AACPD explicou, respectivamente,
67,14%, 97,04% e 77,82% do fenOtipo apresentado. Destaca-se no cruzamento entre

BGF 20 X BR FC 402 uma grande divergéncia das proporcdes de RDP em relacdo aos
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demais cruzamentos, sendo que o RDP apresentado para 0s outros dois cruzamentos
apresentaram-se bem inferiores ao RDP apresentado por este cruzamento.

A alta influéncia da variancia ambiental na variavel RDP do cruzamento BGF
20 x BRS FC 402, na variavel nota ao 5° dia para os cruzamentos BGF 13 x BGF 89 e
BGF 20 x BRS FC 402 e ainda na varidvel AACPD no cruzamento BGF 13 x BGF 89,
pode ser explicada pela superestimacdo da variancia ambiental, o que pode ser
confirmado pelo valor negativo apresentado pela variancia genotipica para as variaveis
indicadas. Searle (1971) indica que valores negativos da variancia genotipica podem ser
devido a superestimacdo da variancia ambiental ou entdo a nulidade da influéncia
genética na expressao dessa caracteristica.

Os valores encontrados nesse experimento indicaram, no geral, moderada a alta
influéncia do ambiente na reacdo a doenga. A elevada influéncia dos fatores ambientais
encontradas dificultam a precisdo das estimativas dos parametros genéticos envolvidos
na resisténcia do feijoeiro comum ao mofo branco, sendo necessario um maior nimero
de individuos na progénie e avaliacbes consecutivas para aumentar a precisdo dos
resultados.

Outro fator que pode ser atribuido a variancia ambiental encontrada neste
experimento é a natureza poligénica da caracteristica resisténcia ao mofo branco. Os
genotipos de feijdo comum apresentam resisténcia parcial ao mofo (JULIATTI et al.,
2015), sendo outro fator da alta variancia ambiental encontrada nesse experimento.

A magnitude da herdabilidade foi mais elevada do que o relatado por Carneiro
et al. (2011), na qual houve uma consideravel influéncia da variancia ambiental na
variancia fenotipica, com uma participacdo de 54,37% e 55,92% utilizando o método do
canudo (straw test) com plantas de 28 e 38 dias respectivamente. Segundo Antonio et
al. (2008), para garantir a identificacdo dos individuos resistentes recomendam-se varias
avaliagdes com maior nimero de plantas avaliadas e em diferentes locais, uma vez que
a resisténcia do feijoeiro comum ao mofo branco é muito influenciada pelo ambiente.

A alta influéncia do ambiente também foi relatada por Polloni-Barros et al.
(2021) avaliando-se a resisténcia ao mofo branco em cruzamentos de soja pelo método
do canudo. Encontrou-se baixa a moderada herdabilidade para essa caracteristica,

tornando-se necessarios ensaios em condi¢Ges ambientais diferentes e com multiplos
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isolados da doenca para uma melhor identificacdo dos individuos resistentes, porém nédo
podendo desprezar os dados de parametros genéticos encontrados.

A variancia genotipica assumiu valores negativos para a variavel RDP do
cruzamento BGF 20 x BRS FC 402, na variavel nota ao 5° dia para os cruzamentos BGF
13 x BGF 89 e BGF 20 x BRS FC 402 e ainda na varidvel AACPD no cruzamento BGF
13 x BGF 89. Segundo Searle (1971) a estimacao parametros genéticos com magnitude
negativa deve-se pela superestimacdo da varidncia ambiental e, portanto, deve-se
assumir que o valor da variancia genotipica seja zero (0). Nesse caso, entende-se que a
variancia ambiental teve total influéncia na expressdo da resisténcia ao mofo branco
pelo feijoeiro comum, ou ainda que a variancia genotipica ndo teve importancia na
expressdo da resisténcia ao mofo branco.

A variancia genética obtida por Antonio et al. (2008) foi de magnitude negativa,
semelhante ao encontrado nesse experimento o que indicou, segundo o autor uma
reducdo da murcha causada pela doenca, ou seja, a variancia genética confere resisténcia
ao mofo branco. A baixa magnitude da variancia genotipica influencia diretamente a
herdabilidade apresentada, sendo sugerido por Kandel et al. (2018) que a variancia
genotipica, o tamanho da populacdo, o nimero de repeticGes e a frequéncia alélica
interferem na herdabilidade.

A baixa variancia ambiental é caracteristica de que a resisténcia do feijoeiro
comum ao mofo branco é governada por multiplos genes, sendo provavel a presenca de
genes de efeito maior.

Houve grande variancia fenotipica entre os individuos F2, conforme apresentado
no Apéndice A, sendo possivel classificar entre resistentes e susceptiveis através do teste
do canudo em plantulas, constituindo um método de avaliacdo eficaz na obtencédo de
gendtipos superiores. Os parentais BGF 20 apresentaram resisténcia ao mofo branco
pela Nota ao 5° dia, com média de 3,37, enquanto os genotipos BGF 13 com média 5,12,
BGF 89 com média 4,5, BRS FC 402 com média 4,5 e Pl 207262 com média 4,87, foram
considerados susceptiveis ao mofo branco.

Entre os métodos de avaliacdo em casa de vegetacao ja utilizados para a reacdo
do feijdo comum ao mofo branco tem-se destaque para o teste do canudo (straw test) e

o teste do canudo em plantulas (seedling straw test). Podemos sugerir que este método
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é eficiente na distincdo dos gendtipos resistentes e susceptiveis, tornando-se um meio
importante na avaliagdo de progénies de feijdo comum quanto a reagdo ao mofo branco,
visto que foram eficientes na distingdo dos individuos resistentes e susceptiveis através
da escala diagramatica sugerida. A eficiéncia do teste do canudo é indicada em trabalhos
anteriores, gerando dados confiaveis da expressdo da resisténcia ao mofo branco
(PETZOLDT e DICKSON, 1996; TERAN et al., 2006; SCHWARTZ et al., 2006;
CARNEIRO et al., 2011; ARKWAZEE e MYERS, 2017).

O método de inoculacgéo direta em casa de vegetacdo, como o teste do canudo
em plantulas, tem se sobressaido aos testes a campo na determinagdo da resisténcia
fisioldgica, principalmente pela natureza poligénica da reacao de resisténcia ao mofo
branco e da interferéncia dos mecanismos de resisténcia, como porte ereto, resisténcia
ao acamamento e dossel da planta (MIKLAS et al., 2001; CARNEIRO et al., 2011,
LOBO JUNIOR et al., 2015).

A herdabilidade no sentido amplo foi muito divergente, tendo alta magnitude
para a variavel RDP dos cruzamentos BGF 13 X BGF 89 e BGF 20 X P1 207262, sendo
de 88,39% e 81,90%, respectivamente. De acordo com Stansfield (1974), a
herdabilidade encontrada neste experimento foi moderada a alta e herdabilidade com
magnitude negativa para as variaveis Nota ao 5° dia nos cruzamentos variavel RDP do
cruzamento BGF 13 X BGF 89 e BGF 20 X BRS FC 402, variavel RDP no cruzamento
entre BGF 20 X BRS FC 402 e variavel AACPD no cruzamento BGF 13 X BGF 89.

A herdabilidade moderada indica que, apesar de ser consideravel a acdo da
variancia genotipica na expressdo da caracteristica, o efeito ambiental é mais expressivo,
ou seja, a caracteristica é altamente influenciada pelo ambiente. A herdabilidade
apresentada neste experimento indica que a selecdo dos fendtipos superiores quanto a
resisténcia ao mofo branco é viavel em programas de melhoramento baseados na
selecdo. Deve-se ter atencdo a pressdo de selecdo a ser utilizada, pois, pode-se
frequentemente selecionar genotipos que se expressaram mais resistentes devido a
influéncia ambiental.

A herdabilidade encontrada por Polloni-Barros et al. (2021) foi semelhante a

literatura, com magnitude de 47%. Os autores afirmam que esses resultados indicam alta
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a moderada influéncia do ambiente na expressdo da caracteristica, de acordo com o
observado no experimento.

A herdabilidade encontrada nesse experimento indica que a selecdo pelo
fenotipo resistente é também responsavel pela selecdo dos alelos favoraveis a essa
caracteristica, porém deve ser realizada com baixa pressdo de selecdo (LEITE et al.,
2016; POLLONI-BARROS et al.,, 2021). A herdabilidade negativa indica uma
superestimacdo da varidncia ambiental ou ainda que a varidncia da caracteristica
diminuiu expressivamente (AZEVEDO, 2000; ROSSMANN, 2001).

A herdabilidade de magnitude negativa indica que a variancia ambiental foi
determinante na expressao de resistente, sendo a variancia genotipica pouco expressiva
ou mesmo nula.

Carneiro et al. (2011) encontrou herdabilidade no sentido amplo de 31% e 44%,
enguanto a herdabilidade no sentido restrito foi de 33% pelo método do teste do canudo.
Antonio et al. (2008) obtiveram herdabilidade no sentido amplo de 33% e herdabilidade
no sentido restrito de 30% pelo método do acido oxalico. Esses resultados indicam que
o0 efeito dominante foi mais pronunciado do que o efeito aditivo, pois a herdabilidade no
sentido amplo teve maior magnitude do que a herdabilidade no sentido restrito.

Nesse experimento, somente a herdabilidade no sentido amplo foi obtida, sendo
necessaria a continuacdo de experimentos envolvendo, além dos parentais, as geracdes
F1, F2, RC1 e RCy, sendo possivel, também, encontrar a magnitude da herdabilidade no
sentido restrito.

A herdabilidade no sentido amplo encontrada nesse experimento ¢é
significativamente importante, pois indica que a selecdo de fenotipos resistentes em
geracOes segregantes permite a selecdo de alelos favoraveis, sendo recomendado por
Leite et al. (2016) e Polloni-Barros et al. (2021) a baixa pressao de selecdo em geragoes
precoces, devido, principalmente, a influéncia ambiental na caracteristica.

Para todas as variaveis analisadas o numero de genes indicados pela
metodologia de Wright (1934) foi maior que dois (2), exceto na caracteristica RDP para
0 cruzamento BGF 20 X Pl 207262, indicando a natureza poligénica da resisténcia
fisiologica do feijoeiro comum ao mofo branco. A estimativa do numero de genes foi

subestimada para algumas variaveis, assumindo valores negativos, sendo elas Nota ao
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5° dia para os cruzamentos BGF 13 X BGF 89 e BGF 20 X BRS FC 402, RDP para o
cruzamento BGF 20 X BRS FC 402 e AACPD para o cruzamento BGF 13 X BGF 89.

Os resultados obtidos por Carneiro et al. (2011) e Antonio et al. (2008) sdo
discordantes dos obtidos no presente estudo, sendo indicada a acdo de um gene na
expressao da resisténcia ao mofo branco. Diversos sdo os estudos em que a expressio
da resisténcia a0 mofo branco pela acdo de multiplos genes € indicada, tanto para o
feijoeiro comum (MIKLAS et al., 2001; SOULES et al., 2011; MIKLAS et al., 2013;
SCHWARTZ e SINGH, 2013; MAXWELL et al., 2007) quanto para a soja (KANDEL
et al., 2018; ANTWI — BOASIAKO et al., 2021; ZHAO et al., 2019; KIM e DIERS,
2000).

Segundo Polloni-Barros et al. (2021), a presenca de individuos resistentes e
susceptiveis é indicativo de herdabilidade moderada e da natureza poligénica da
carateristica resisténcia ao mofo branco. A estimativa do nimero de genes € influenciada
pela variancia ambiental, portanto uma subestimacdo do nimero de genes pode ocorrer,
porém os dados obtidos ainda sdo uma boa estimativa do niumero minimo de genes
envolvidos na expressédo da resisténcia ao mofo branco (CARNEIRO et al., 2011).

Portanto, os dados obtidos corroboram a teoria da presenca de multiplos genes
na expressdo da caracteristica resisténcia do feijoeiro comum ao mofo branco, como a
alta varidncia ambiental em relagdo a varidncia genotipica demostra a natureza
poligénica. Diferente do que ocorre em caracteristicas governadas por um Gnico gene, a
variancia genética €, no geral, menor do que a variancia ambiental.

A determinacdo dos parametros genéticos é determinante na decisdo do método
de melhoramento a ser seguido (BALDISSERA et al., 2014). Recomenda-se evitar o
emprego da selecdo massal no melhoramento visando resisténcia fisioldgica do feijoeiro
comum ao fungo mofo branco. Alguns critérios como a alta influéncia ambiental e a
herdabilidade moderada sdo parametros geneticos que dificultam o emprego deste
método. Recomenda-se 0 prosseguimento de programas de melhoramento pelo método
genealdgico e Método SSD (descendente de uma Unica semente), em detrimento do uso
do método de Populacdo (Bulk) e do método de retrocruzamento.

Importantes resultados foram obtidos nesse experimento, fundamentais na

determinacdo da sequéncia do programa de melhoramento para obter o maior ganho em
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relacdo a resisténcia genética do feijoeiro comum ao mofo branco. Esclarecimento
acerca da natureza poligénica pode ser observada nos dados obtidos nesse experimento,
no qual o nimero de genes indicados pela metodologia de Wright (1934) foi empregado
e um namero minimo de genes superior a dois foram encontrados.

A acéo de dois genes dominantes obtidos pelo teste de qui-quadrado pode ser
indicativa da acéo de efeito maior em genes relacionados a resisténcia ao mofo branco
pelo feijoeiro comum. Este resultado é importante principalmente quando analisado
junto ao numero de genes obtidos nesse experimento, que, para algumas variaveis,
indicavam o namero genes igual ou superior a dois.

Essa hipotese é compativel com os diferentes fenétipos observados, nos quais
houve grande variacdo da expressdo de resisténcia ao mofo branco. A variancia
ambiental em caracteres controlados por multiplos genes sdo, no geral, moderadas a alta,
assim como o encontrado neste experimento, 0 que corrobora a nossa teoria.

Recomenda-se o0 uso de maior nimero de plantas F2 por cruzamento obtido, pois
h& um aumento na precisdo das estimativas dos parametros geneéticos, principalmente
por diminuir a chance de superestimacdo da variancia ambiental. Outra recomendacéo
para trabalhos futuros é a utilizacdo dos retrocruzamentos para a obtencdo da
herdabilidade do sentido restrito e assim estimar a herdabilidade resultante da variancia
aditiva, ou seja, dos alelos que séo passados a sua progénie.

A magnitude da variancia ambiental pode ser mais precisamente estimada com
um maior controle do ambiente, sendo possivel o controle de temperatura, fotoperiodo
e irrigacdo em trabalhos futuros. A estimativa da herdabilidade no sentido restrito é de
fundamental importancia no avan¢o dos conhecimentos acerca dos parametros genéticos

relacionados a resisténcia genética do feijoeiro comum ao fungo mofo branco.

5. CONCLUSAO
Os parametros genéticos obtidos acerca do ndmero minimo de genes,
herdabilidade no sentido amplo e variancias, obtidos nesse experimento, permitem
concluir que a caracteristica resisténcia do feijoeiro comum ao fungo mofo branco

possui natureza poligénica, sendo governado possivelmente por dois genes de efeito
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maior com moderada a alta herdabilidade e alta influéncia ambiental na expressao da

caracteristica.
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