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RESUMO

CAVALCANTE, Lidia N., M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de 2022.
Diversidade genética de um painel de genétipos do Programa Trigo - UFV para resisténcia
a Magnaporthe oryzae pat. Triticum. Orientador: Maicon Nardino. Coorientadora: Eveline
Teixeira Caixeta.

O trigo é um dos cereais mais produzidos no mundo, seu valor nutricional é muito apreciado
para a dieta humana. Contudo, alguns estresses bidticos, como a brusone causado pelo fungo
Magnaporthe oryzae tem devastado os campos de trigo. Existem algumas fontes de resisténcia
disponivel como: a translocacdo 2NS/AS e alguns genes Rmg, além das descobertas de QTLs
(Quantitative Trait Loci) préximos a regides de resisténcia. Entretanto, sdo necessarios mais
estudos para aumentar o conhecimento sobre os mecanismos de resisténcia da planta contra
essa doenca. O sucesso dos programas de melhoramento estd intrinsicamente ligado com o
conhecimento da diversidade genética em conjunto com as caracteristicas agronomicas, através
dessas informagdes o melhorista pode tracar estratégias de selecdo para obtencdo de maiores
ganhos genéticos e com resisténcias a doengas. Objetivou-se analisar a diversidade genética por
meio de marcadores moleculares com direcionamento para resisténcia a brusone e
caracterizacdo fenotipica de um painel de gendtipos de trigo para direcionar possiveis
cruzamentos. Foram utilizados 45 acessos do Banco de Germoplasma do Programa Trigo-UFV,
foram realizadas andlises de diversidade genética com seis marcadores microssatélites com
direcionamento para resisténcia a brusone e o marcador dominante da translocacdo 2NS. A
estrutura genética das populacdes foi verificada por meio do Software Structure. A diversidade
genética foi verificada a partir da matriz de distancia com indice de Jaccard. Para a
caracterizacao fenotipicas foram utilizadas trés caracteristicas: produtividade, Peso Hectolitro
e indice de severidade. A produtividade teve uma média mais alta nos individuos
moderadamente resistente. Ao se comparar os indices de severidade e o nivel de resisténcia que
o detentor da cultivar informa, observou-se divergéncia em alguns genétipos com sugere que
possa existir resisténcia parcial nesses gendtipos a ser explorada pelos programas de
melhoramento. A maioria dos acessos do Programa Trigo apresenta a translocacdo 2NS/2AS,
entretanto € necessdrio a ampliacdo de fontes de resisténcia, pois houve uma variagdao
severidade de brusone. Os seis marcadores microssatélite do presente estudo, foram altamente

informativos e suficiente para discriminar os 45 acessos presente no painel de gendtipos do



Programa Trigo. Os acessos de trigo possuem alta diversidade genética, se agruparam em
diferentes clusters e isso tem grande relevancia para os futuros passos do programa de
melhoramento. Com isso, conclui-se que existe variabilidade genética no painel de gendtipos
do Programa Trigo, para que se possa selecionar genitores potenciais e divergentes para fins de

uso para a resisténcia a MoT.

Palavras-chave: Brusone. Resisténcia genética. SAM.



ABSTRACT

CAVALCANTE, Lidia N., M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, February 2022. Genetic
diversity of a panel of genotypes from the Wheat Program - UFV for resistance to
Magnaporthe oryzae pat. Triticum. Advisor: Maicon Nardino. Co-advisor: Eveline Teixeira
Caixeta.

Wheat is one of the most produced cereals in the world, its nutritional value is highly
appreciated for the human diet. However, some biotic stresses, such as blast caused by the
fungus Magnaporthe oryzae, have devastated wheat fields. There are some sources of resistance
available, such as: the 2NS/AS translocation and some Rmg genes, in addition to the discoveries
of QTLs (Quantitative Trait Loci) close to resistance regions. However, further studies are
needed to increase knowledge about the plant's resistance mechanisms against this disease. The
success of breeding programs is intrinsically linked to the knowledge of genetic diversity
together with agronomic characteristics, through this information the breeder can outline
selection strategies to obtain greater genetic gains and resistance to diseases. The objective was
to analyze genetic diversity using molecular markers targeting blast resistance and phenotypic
characterization of a panel of wheat genotypes to target possible crosses. Forty-five accessions
from the Germplasm collection of the Program Trigo - UFV were used. Genetic diversity
analyzes were performed with six microsatellite markers targeting blast resistance and the
dominant translocation marker 2NS. The genetic structure of populations was verified using the
Software Structure. Genetic diversity was verified from the distance matrix with Jaccard index.
For the phenotypic characterization, three characteristics were used: productivity, Hectoliter
weight and severity index. Productivity had a higher average in moderately resistant
individuals. When comparing the severity indices and the level of resistance that the cultivar
holder informs, divergence was observed in some genotypes, suggesting that there may be
partial resistance in these genotypes to be exploited by breeding programs. Most of the
accessions of the Wheat Program present the 2NS/2AS translocation, however it is necessary
to expand the sources of resistance, as there was a variation in blast severity. The six
microsatellite markers of the present study were highly informative and sufficient to
discriminate the 45 accessions present in the genotype panel of the Wheat Program. Wheat
accessions have high genetic diversity, they were grouped in different clusters and this has great

relevance for the future steps of the breeding program. With this, it is concluded that there is



genetic variability in the genotype panel of the Trigo Program, so that potential and divergent

parents can be selected for use for MoT resistance.

Keywords: Blast. Genetic resistance. SAM.
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1. INTRODUCAO

O trigo (Triticum aestivum L.) é muito importante na dieta humana, por sua qualidade,
quantidade de proteinas e variedade de produtos derivados. A producdo mundial de trigo em
2021 foi 794 milhdes de toneladas (ABITRIGO, 2021). Ele € utilizado principalmente como
farinha para a producdo de paes e outros produtos de como biscoitos e massas (IGREJAS;
IKEDA; GUZMAN, 2020).

A regido do Cerrado tem se mostrado promissora para a expansdo da producdo desse
cereal, devido sua proximidade com os principais consumidores de trigo no Sudeste do paifs,
capacidade de produgdo do trigo tipo pao e a possibilidade de colheita na entressafra da
producdo dos estados do Sul e da Argentina (PASINATO et al., 2018). Entretanto, apesar do
alto potencial, existem diversas limitacdes para o aumento do cultivo, como os estresse bioticos,
destacando-se a brusone.

A brusone de trigo (MoT) € uma doenca causada pelo fungo Magnaporthe oryzae B. C.
Couch (Anamorfo: Pyricularia oryzae Cavara) (COUCH; KOHN, 2002). Essa doencga tem
impacto direto na produtividade e qualidade dos graos de trigo. O fungo que causa a brusone
pode infectar todas as partes do trigo acima do solo. Nas espigas pode ocorrer branqueamento
total ou parcial, dependendo do local do ponto de penetragdo do patégeno na raquis que impede
a translocagdo de dgua e nutrientes impedindo o enchimento de graos, causando os sintomas de
producdo graos com ma formacgao, menores e enrugados (CRUZ e VALENT, 2017). A brusone
também pode ocorrer nas folhas, produzindo lesdes elipticas, de cor acinzentada, com bordas

escuras (MALAKER et al., 2016) (Figura 1).
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Figura 1 - Sintomas de Brusone em trigo. (A) Branqueamento parcial ou completo no campo, as setas vermelhas
indicam pontos de infec¢do na raquis, (B) Graos afetados por brusone vs. graos sauddveis de trigo, (C) Lesdes

elipticas nas folhas maduras de trigo. Fonte: SINGH et al., 2021.

Essa doenca foi observada em trigo pela primeira vez no estado do Parand, Brasil em
1985 (COUCH et al., 2005). O patégeno expandiu-se para o Cerrado, em Minas Gerais em 1990
(LIMA, 2004 ), Goias em 1992 (PRABHU et al., 1992) e Brasilia em 1993 (ANJOS et

al., 1996 ), espalhando-se cerca de 1200 km ao norte de sua origem (Figura 2).


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC6637873/#mpp12747-bib-0076
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC6637873/#mpp12747-bib-0104
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC6637873/#mpp12747-bib-0005
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Figura 2 - Dispersdo ao longo dos anos da Brusone de trigo na América do Sul de 1985 a 2021. Fonte: SINGH et
al., 2021.

A doencga também foi relatada na Bolivia, Paraguai e Argentina (KOHLI et al., 2011).
No ano de 2016 em Bangladesh, a brusone provocou perdas de produgdo e diminui¢do de area
de trigo semeada (MALAKER et al., 2016; MOTTALEB et al., 2019). E mais recentemente,
foi relatado a presenca de brusone na Zambia na Africa (TEMBO et al., 2020). Desde seu
primeiro relato, a brusone tem chamado aten¢do principalmente devido o seu potencial de se
disseminar por paises que sio grandes produtores de trigo como: India, Paquistio e China
(SINGH et al., 2021).

A busca por fontes de resisténcia a brusone tem sido apontada como prioritiria em
programas de melhoramento de trigo em locais com histdrico de ocorréncia da doenca no Brasil
(CRUZ et al., 2010). Um segmento cromossomico (2NS) de 25 a 38 cM, oriundo de Triticum
ventricosum (sin. Aegilops ventricosa), foi translocado para o cromossomo 2AS da linhagem
de trigo comum VPMI. Essa regido € conhecida por conferir resisténcia a brusone em condi¢des
epidémicas naturais (CRUZ et al., 2016). Esse segmento apresenta resisténcia a ferrugem
causada por Puccinia triticina (Lr37), P. graminis (Sr38) e por P. striiformis (Yrl7)
(HELGUERA et al., 2003) e contra nematoides Heterodera avenae (Cre5) e Meloidogyne spp
(Rkn3) (JAHIER et al., 2001). Além disso, segundo Singh et al. (2019) esse fragmento contribui

para a resisténcia ao acamamento no trigo para pao. Outra caracteristica importante desses
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gendtipos € que a presenga da transloca¢do ndo ocasionou perda de rendimento de graos no
trigo (WILLIAMSON et al., 2013).

Entretanto, é necessario ampliar o mapeamento por novas fontes de resisténcia, pois a
durabilidade da translocacao 2NS/2AS nao € totalmente eficaz, uma vez que a agressividade do
fungo se torna maior com o aparecimento de novas isolados mais agressivos (CRUZ et al.,
2016; CRUZ E VALENT, 2017).

Alguns genes de resisténcia a brusone sdo encontrados na literatura com eficiéncia para
alguns isolados de M. oryzae: Rmgl(Rwt4), Rmg2 e Rmg3 (TAKABAYASHI el al., 2002;
ZHAN; MAYAMA; TOSA, 2008), Rmg4 e Rmg5 (NGA; HAU; TOSA, 2009), Rmg6 (Rwt3)
(VY et al., 2014), RmgTd(t) (CUMAGUN et al., 2014), Rmg7 (TAGLE; CHUMA; TOSA,
2015), Rmg8 (ANH et al., 2015),e RmgGRI119 (WANG et al., 2018). Entretanto, apenas Rmg2,
Rmg3, Rmg7, Rmg8 e RmgGRI119 conferem resisténcia isolados de M. oryzae. Os genes Rmg2
e Rmg3 conferem resisténcia de planta jovem na cultivar de trigo Thatcher. O gene Rmg7
encontrado no trigo tetraploide 7. dicoccum, demostra um papel importante de incorporar
acessos silvestres nos bancos de germoplasma para ampliar as fontes de resisténcia no 7.
aestivum. O Rmg8 confere resisténcia nao apenas no estagio de plantula, mas também no estagio
de espigamento, e é flanqueado pelos marcadores microssatélites WMC317 e BARC159 (ANH
et al., 2015). O gene RmgGR119 atua de modo aditivo com o gene Rmg8, entretanto eles
interagem de forma diferente durante a infec¢do fingica (WANG et al., 2018). O RmgS8 previne
o desenvolvimento de lesdes, enquanto o RmgGR119 reduz o numero de lesdes. Embora nao
tenham sido desenvolvidos marcadores moleculares, o Rmg8 e RmgGRI19 estao sendo
introduzidos em gendtipos japoneses por retrocruzamento recorrente (WANG et al., 2018).
Embora esses genes de resisténcia tenham sido identificados, sdo poucas as pesquisas que
demonstram o emprego desses genes em programas de melhoramento para o desenvolvimento
de cultivares de trigo resistentes.

Além disso, alguns estudos de mapeamento genético e identificacdo de QTL sdo
relatados na literatura, Ferreira et al. (2020), identificou 14 QTLs em trigo que conferem
resisténcia a M. oryzae nos cromossomos 2A, 5B, 7B. Dos QTL mapeados, 12 foram
localizados no cromossomo 2A. Os QTL identificados no 2A estdo distantes do marcador
VENTRIUP/LN?2, utilizado para identificar a presenca da translocacdo 2NS/2AS. Em outro
trabalho, Juliana et al. (2020) para identificar regides gendmicas associadas a resisténcia a
brusone contra isolados MoT na Bolivia e Bangladesh, realizaram um estudo de mapeamento
de associacdo de todo o genoma e foram identificados 36 marcadores significativos nos

cromossomos 2AS, 3BL, 4AL ¢ 7BL.
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Ao se iniciar um programa de melhoramento € necessdrio conhecer a diversidade
genética do germoplasma disponivel, para direcionar cruzamentos entre genitores divergentes,
com potencial para resisténcia a doengas sem a perda da qualidade e produtividade dos graos.
Com isso € necessdrio analisar a diversidade genética por meio de marcadores moleculares que
possuam um direcionamento para a resisténcia a brusone.

O marcador microssatélites SSR (Simple Sequence Repeat), pode ser utilizado nessa
situacdo quando flanqueam genes de resistencia potenciais. Esse marcador apresenta
caracteristicas de polimorfismo, natureza codominante, multialelismo, ndo apresentam
interacdes com o ambiente, podem ser avaliada em qualquer fase de desenvolvimento e sdo
muito utilizados em andlises de similaridade, diversidade genética, em mapeamento e selecao
assistida (BOREM E CAIXETA, 2009). Mas, também é importante integrar essas informacdes
moleculares com andlises de caracteristicas de interesse agrondmico para contribuir de forma
significativa no conhecimento e uso dos recursos genéticos disponiveis e para sua conservacao

em programas de melhoramento (VIEIRA et al., 2007).
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OBJETIVO

Geral

e Analisar a diversidade genética por meio de marcadores moleculares com
direcionamento para resisténcia a brusone e caracterizagdo fenotipica de um

painel de genétipos de trigo para direcionar possiveis cruzamentos.

Especificos

e Obter a caracterizacdo molecular de gendtipos de trigo com marcadores
microssatélites.

e Auvaliar a presenca da translocacdo 2NS/2AS nos gendtipos de trigo.

e Identificar e selecionar gendtipos de trigo potenciais para cruzamentos visando

resisténcia a MoT com base em informacdes moleculares e agrondmicas.



18

3. MATERIAL E METODOS

3.1 Material Vegetal

O trabalho foi realizado no Laboratério de Biotecnologia e Melhoramento Vegetal,
localizado no Setor de Fruticultura, casa de vegetacdo e no campo experimental Diogo Alves
de Mello pertencentes ao Departamento de Agronomia DAA/UFV localizado nas coordenadas
20°45°14°°S, 42° 52°55”°W e altitude de 648 metros no municipio de Vigosa, Minas Gerais. da
Universidade Federal de Vigosa-MG. Foram utilizados 45 acessos de Triticum aestivum L.
provenientes do Banco Ativo de Germoplasma do Programa Trigo, com diferentes niveis de

resistencia e suscetibilidade a brusone (Tabela 1).

Tabela 1 - Genétipos de trigo (Triticum aestivum) do Programa e suas caracteristicas

agromorfoldgicas, utilizados na caracterizacdo molecular.

Caédigo Obtentor Ano de Reagdo a
lancamento Brusone*
UFVT1 BIOTRIGO 2007 MR
UFVT2 BIOTRIGO 2010 MR/MS
UFVT3 BIOTRIGO 2010 MS/S
UFVT4 BIOTRIGO 2011 MS
UFVTS BIOTRIGO 2011 MS
UFVT6 BIOTRIGO 2012 S/MS
UFVTS8 BIOTRIGO 2012 MR/R
UFVT9 BIOTRIGO 2013 MR
UFVT10 BIOTRIGO 2013 MS/MR
UFVT11 BIOTRIGO 2013 S/MS
UFVTI12 BIOTRIGO 2015 MR/R
UFVT13 BIOTRIGO 2016 S/MS
UFVT14 BIOTRIGO 2017 MR/R
UFVT15 BIOTRIGO 2017 MR
UFV T16 BIOTRIGO 2017 MR/R
UFV T17 BIOTRIGO 2018 MR
UFV T18 BIOTRIGO 2018 MR
UFV T19 BIOTRIGO 2018 MR
UFV T23 OR SEMENTES 2003 S
UFV T24 OR SEMENTES 2011 SI
UFV T25 OR SEMENTES 2016 MR
UFV T26 OR SEMENTES 2017 SI
UFV T32 EMBRAPA 2005 S
UFV T38 EMBRAPA 2014 S
UFV T45 EMBRAPA 1999 MR
UFV T52 IAPAR 2005 S
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UFV T68 IAPAR 2002 MS
UFV T81 TAPAR 2016 MS
UFV T85 COODETEC 2005 S
UFV T88 COODETEC 2007 MR
UFV T89 COODETEC 2009 MR
UFV T96 COODETEC 2016 MR
UFV T100 FUNDACEP 2006 SI
UFVT103 TIAC 2012 SI
UFV T102 EMBRAPA 1940 SI
UFV T105 IAC 2016 MR
UFV T106 EMBRAPA 2003 MR
UFV T108 EMBRAPA 1988 SI
UFV T110 EMBRAPA 1986 MR
UFV T112 TAMONA 2019 MR
UFV T116 TAMONA 2013 SI
UFV T118 OR SEMENTES 2020 MR
UFV T119 OR SEMENTES 2020 MR
UFV T120 OR SEMENTES 2020 MR
UFV T121 OR SEMENTES 2021 MR

*Reac¢do a doenca informado pelo obtentor (RCBPTT 2020).
R: Resistente; MR: Moderadamente Resistente; MS: Moderadamente Susceptivel;
S: Susceptivel; SI: Sem Informacao

3.2 Genotipagem dos marcadores microssatélites

Os gendtipos semeados em casa de vegetacdo, foram utilizados para o estudo com
marcadores SSR (Tabela 1). Aos 15 dias ap6s a semeadura, as folhas jovens foram coletadas e
acondicionadas em papel aluminio, que foi mantido no gelo e conduzido laboratério, onde foi
realizada a extragdo de DNA a partir do material fresco. A extracio de DNA gendmico foi
realizada com protocolo de extracdo baseado no método CTAB (SAGHAI-MAROOF et al.,
1984).

A quantidade de 200 mg de tecido vegetal foi macerada em cadinho e pistilo contendo
nitrogénio liquido, apds isso foi adicionado 750 puL de tampao de extracdo e 15 pL de 2-
mercaptoetanol. O tampao de extracdo era composto de CTAB 2%, NaCl 5 M, EDTA 0,5 M,
Tris-HCI pH 8,0 1 M e PVP 1%, adicionado apds a autoclavagem do tampao.

O microtubo contendo o tecido macerado foi levado ao banho-maria a 65 °C, por 1 hora
e homogeneizados a cada dez minutos. Para a purificacao, 600 uL. da mistura de cloroférmio:
dlcool isoamilico (24:1) foi adicionada sobre no microtubo e centrifugado a 12.000 rpm por 10
minutos. O sobrenadante foi transferido para um novo microtubo de 1,5 pL no qual foi
adicionado 275 pL de acetato de amonio 7,5M e 550 uL de isopropanol. As amostras foram

entdo deixadas em overnight, a temperatura de 4 °C.
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No dia seguinte, as amostras foram centrifugadas a 12.000 rpm por 10 min. Em seguida,
o DNA foi lavado com 130 uL de dlcool 70%, e centrifugado a 12.000 rpm por 5 minutos
seguido de outra lavagem em 130 pL de etanol 95% gelado. A elui¢do do DNA foi realizada
em 100 pL de 4gua deionizada, adicionado 1 uL de RNAse 10 ng.uL!, aquecidos em banho-
maria a 37 °C por 30 minutos. A concentragdo e qualidade do DNA foram verificadas por
meio de leitura da absorbincia em um espectrofotdmetro de microplacas (Multiskan™ GO),
nos comprimentos de onda 230, 260, 280 nm.

O DNA purificado foi amplificado com 6 primers microssatélites (SSR) com
direcionamento para resisténcia a brusone. Dois primers selecionados flanqueam o gene Rmg8
no cromossomo 2B, um primer que estd proximo ao gene Rmg7 conforme descrito por Anh et
al., (2015) (Figura 2), um primer proximo ao QTL (QWbr.emt-2A) localizado no cromossomo
2A (FERREIRA et al., 2020), e os outros dois primers foram escolhidos aleatoriamente e estdo

presentes no cromossomo 1B e 5D (Tabela 2).

Chr. 2B Chr. 2A
(cM) (eM) n
Xbarc200 Xgwm356
25.3 22.6 ngmgs
gg Xgﬁm 148 11.2 XwmecB58
5 Xbarc13 41 Xcfa50
Xbarc? 15'1 Rmg7
12.9
Xbarci83 Xhbgas7
19.4 23.7
’ Xgwm311
5.9 Xbarcil8
Xbarc167 L
12.5
Xbarc1064
14.0
Xbarc101
38.9
Xwme317
12.1
Rmg8
22.4
Xbarc159
o

Figura 3 - Mapa genético do gene Rmg7 e Rmg§. Fonte: ANH et al., 2015.



Tabela 2 - Sequéncias dos primers, seus respectivos tamanhos de fragmentos esperados e funcdo.
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Marcador

Primer Forward

Primer Reverse

Temperatura de
anelamento (°C)

Loci
associado

VENTRIUP/
LN2

BARC212
WMC317
BARC159

CFD50
BARC61
BARC130

AGGGGCTACTGACCAAGGCT

GGCAACTGGAGTGATATAAATACCG
TGCTAGCAATGCTCCGGGTAAC
CGCAATTTATTATCGGTTTTAGGAA

TTCTGCAACATTTTGTCCCA
TGCATACATTGATTCATAACTCTCT
CGGCTAGTAGTTGGAGTGTTGG

TGCAGCTACAGCAGTATGTACA
CAAA

CAGGAAGGGAGGAGAACAGA
GG
TCACGAAACCTTTTCCTCCTCC
CGCCCGATAGTTTTTCTAATTT
CTGA
CGTATGATCCTAACGAGGGC
TCTTCGAGCGTTATGATTGAT
ACCGCCTCTAGTTATTGCTCTC

63

62
60
58

63
60
63

2NS/AS

QTL
Rmg8
Rmg8
Rmg7
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Para a reacdo em cadeia de polimerase (PCR), foi preparado um mix de reagentes nas
seguintes concentra¢des: 40 ng de DNA; tampdo 1X (500 mM de KCI; 100 mM Tris-HCI pH
8,4; 1% Triton X-100); 2,0 mM de MgCI2; 0,10 uM de cada dNTP; 0,35 uM de cada primer;
1 U de Taq DNA polimerase (Invitrogen).

A amplificacdo dos fragmentos foi realizada em termociclador Veriti®, sob a seguinte
condi¢do: desnaturag@o a 94 °C por 3 min, por 30 segundos seguido de anelamento variando de
60°C a 63°C, conforme o primer, alongamento a 72° C por 30 segundos e extensdo final a 72°
C por dez minutos, com 30 ciclos

Os fragmentos amplificados foram separados por eletroforese em gel de poliacrilamida
desnaturante 6%, a 60 watts, 1750 volts e 60 mA por 2 h. Os produtosda amplificacao foram

corados com nitrato de prata.

3.3  Genotipagem do marcador dominante da translocacao 2NS/AS

Os iniciadores VENTRIUP e LN2 (HELGUERA et al., 2003) (Tabela 2.), foram
utilizados para verificar a presencga da translocacdo 2NS/2AS. Utilizou-se BR-18 Terena como
controle negativo.

Para reacdo em cadeia de polimerase (PCR), foi preparado um mix de reagentes nas
seguintes concentragdes: 60 ng de DNA; tampao 1X (500 mM de KCl; 100 mM Tris-HCl pH
8,4; 1% Triton X-100); 1,5 mM de MgClI2; 0,10 uM de cada dNTP; 0,6 uM de cada primer; 1
U de Taq DNA polimerase (Invitrogen).

A PCR foi realizada em termociclador Veriti®, sob a seguinte condi¢do: desnaturacao
a 95° C por 40 segundos; anelamento na temperatura de 63°C por 40 segundos, alongamento a
72° C por 40 segundos e extensdo final a 72° C por quize minutos com 40 ciclos.

Os fragmentos amplificados foram separados por eletroforese em gel de agarose 2% e

tabelados para andlise de presenca e auséncia da translocacao.

3.4  Fenotipagem

Os genoétipos foram conduzidos a campo, na safra de inverno em delineamento
experimental de blocos completamente casualizados, com trés repeticdes. As varidveis
avaliadas foram: produtividade de graos, o peso hectolitro (PH) que € a massa de 100 litros de
trigo, expressa em quilos, determinado em equibalanga Dalle Molle e a avalia¢do de severidade

de brusone em campo.
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Para avaliagcdo da severidade da doenca, os dados da varidvel foram obtidos segundo a
escala de Maciel (MACIEL et al., 2013), dado a distribuicio dos dados, assumimos a
distribuicilo Gamma para os estimadores dos parametros. Com isso, foi criado indice de
severidade pela classificacdo de: 0 = resistente, 0 > e < 1 = Moderadamente resistente, > 1 e <

1.5 moderadamente suscetivel e > 1.5 susceptivel.

3.5 Analises estatisticas

A partir da avaliagdo dos géis, foi construida uma matriz de similaridade onde cada
banda foi tratada como um carater tnico devido a ploidia da espécie (x =7 e 6x =2n=42)e a
sua presenca em um individuo foi designada por 1 (um) e a auséncia por 0 (zero). Utilizou-se
os dados obtidos dos marcadores microssatélites e da translocacao.

A estimativa do conteiido de informacdo polimérfica (PIC) foi feita utilizando o

aplicativo “Gddom” o PIC foi calculado de acordo com a férmula de Roldan-Ruiz et al. (2000):
PIC: = 2f; (1 — f;)

Onde: PIC: € o contetido de informacdo polimdrfica do marcador 'i ', f; € a frequéncia
do alelo amplificado (presenca dabanda=1)e 1 — f] ¢ a frequéncia do alelo ausente (0). Essa
estimativa € um parametro que considera a dependéncia do nimero de alelos e de suas
frequéncias por locos. O valor de PIC de acordo com essa formila pode ter uma variagdo de 0
a 0,5 (ABUZAYED et al., 2017).

Com base no coeficiente de similaridade de Jaccard, foram realizadas comparacoes
pares a par, entre os genotipos. Para representar as distancias genéticas foi realizado um
dendrograma obtido pelo método Ward.D2. A matriz de distancia, agrupamentos, andlises de
componentes principais (PCA) e andlise discriminante de componentes principais (DAPC),
foram realizados no software R (WICKHAM, 2016; KAMVAR et al., 2014).

Para verificar a estrutura da populagdo, foi utilizado o software STRUCTURE V 2.3.4
(PRITCHARD ET AL., 2000), utilizando estatistica bayesiana a partir de dados obtidos pelos
seis marcadores SSRs, para determinar o nimero de grupos (K) formados. O programa foi
executado com variagdo de K de 1 a 10 com 20 simulacdes independentes para cada K com
1.000.000 iteracdes MCMC (Markov Chain Monte Carlo), com um burn-in de 100.000 e thin

de 10 iteracdes, com cluster misto para o modelo de mistura e de frequéncias de alelos
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correlacionados. O nimero de K foi determinado pelo aplicativo Structure Harvester v0.6.92
(EARL e VON HOLDT, 2012) e o gréfico foi obtido pelo Structure Plot 2 (RAMASAMY et
al., 2014).

As andlises fenotipicas foram realizadas utilizando o modelo misto: y = Xb + Zg + ¢
com b € o vetor do efeito de bloco (repeticao) fixo; g € o vetor do efeito de gendtipo aleatorio,
com g ~ N (0, Iagz); e é o vetor do efeito aleatério do residuo, com e ~ N (0, I62); X e Z sdo as
matrizes de incidéncia do efeito fixo (bloco) e aleatério (genétipo), respectivamente. Os efeitos
do best linear unbiased prediction (BLUP) de cada varidvel foram obtidos com auxilio do
software SAS, (SAS Instituto 2014) com o procedimento PROC GLIMMIX. A varidveis
produtividade de graos e peso hectolitro foi assumida distribui¢do normal para os estimadores
dos parametros.

Além disso, para selecao dos gendtipos promissores para futuros cruzamentos, foi
utilizado o indice de selecdo baseado na soma de ranks de Mulamba e Mock (1978), com
pressao de selecao de 20%, ou seja, visando a selecdo de 09 genitores potenciais. Esta andlise

foi realizada no software Genes (CRUZ et al., 2013)
4. RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1  Caracterizacio fenotipica
Foram utilizadas trés caracteristicas fenotipicas: produtividade, PH e o indice de
severidade de brusone em campo, para analisar o impacto da doenga na colecdo de trigo

estudada (Tabela 3).

Tabela 3 - Fenotipagem do painel de 45 gendtipos de trigo para caracteres relacionados

a severidade a brusone, peso Hectolitro e produtividade de graos.

Caédigo Severidade Peso Hectolitro (PH) Produtividade
UFVTI 0,00 72,38 453211
UFVT2 0,50 76,11 5722,22
UFVT3 0,48 - -
UFVT4 0,28 74,03 4365,00
UFVT5 0,00 71,22 4256,00
UFVT6 0,70 72,24 3384.,42
UFVTS 0,00 71,16 3417,53

UFVTO9 0,66 73,50 3895,97
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UFVTI10 0,23 73,16 4055,56
UFVTI11 0,27 74,66 4437,50
UFVTI12 0,00 72,87 4131,95
UFVT13 0,20 75,24 5888,89
UFVT14 0,57 75,95 4125,86
UFVTI15 0,00 73,58 4032,11
UFVTI16 0,30 71,64 4687,5
UFVT17 0,00 74,57 3740.,45
UFVTI18 0,70 75,00 5118,06
UFVTI19 0,08 72,61 5041,67
UFVT23 0,00 72,81 4384.41
UFVT24 0,80 76,86 5948,78
UFVT25 0,00 75,04 5113,58
UFVT26 0,20 72,91 5034,72
UFVT32 0,90 68,95 2202,06
UFVT38 0,49 76,72 4826,39
UFVT45 1,40 75,96 4215,00
UFVT52 - - -
UFVT68 - - -
UFVTS1 0,28 71,30 6277,78
UFVTS5 1,10 71,66 2708,33
UFVTS8 0,40 72,44 4094,61
UFVT89 0,97 76,40 4784,72
UFVT96 1,07 71,55 4687,50
UEVTI100 0,50 72,65 3382,28
UFVTI103 0,32 - -
UFVTI102 1,50 74,28 1323,78
UFVTI105 1,81 74,67 3845,00
UEVTI106 0,08 74,55 4594,61
UFVT108 0,53 75,37 5823,78
UEVT110 0,53 74,87 5833,33
UFVTI112 0,60 74,12 3957,33
UFVTI116 0,50 74,13 3999,00
UFVTI118 0,10 75,00 4789,00
UFVTI119 0,00 74,00 5236,00
UFVTI120 0,12 72,00 5123,00
UFVTI121 0,05 - 4856,00
MEDIA 0,46 73,90 4435,95

A varidvel severidade quando comparada a produtividade apresentou uma correlacao
negativa de -0.36, quanto menor a severidade de brusone, maior sera a produtividade de graos.
Segundo Castro et al. 2019, quanto menor a incidéncia da brusone na planta, menor o risco de

queda de produtividade e seus componentes de producdo. A utilizacdo da correlacido entre



26

varidveis é um importante parametro para os programas de melhoramento de plantas, pois
proporciona a possibilidade de realizar uma escolha paralela entre os caracteres de interesse
(CRUZ, REGAZZI e CARNEIRO, 2012).

Observou-se uma variagdo considerdvel na severidade de brusone em campo nos
experimentos realizados na Universidade Federal de Vicosa de 0 a 1,81, com média de 0,46. A
produtividade teve uma média de 4435,95 com variacdo de 1323,78 (UFVTI102) a 6277,78
(UFVTS81). E o Peso Hectolitro variou de 71,22 (UFVTS) a 77,55 (UFVT96) com média de
73,90.

Natabela 4, foram colocadas as médias obtivas de produtividade e Peso Hectolitro (PH)

com base nas avaliacdes de severidade em campo.

Tabela 4 - Avaliacdes fenotipicas de produtividade e Peso Hectolitro (PH), nas
cultivares presentes no Programa Trigo — UFV, com base nas avaliagdes de severidade de

brusone em campo.

Nivel de Severidade Produtividade PH Severidade
em campo
0=R* 4316,02 73,07 0,00
0>e<1=MR* 4675,93 73,94 0,44
>1e<1.5=MS* 3233.65 74,89 1,27
>1.5=S* 2584.59 74,47 1,65

R: Resistente; MR: Moderadamente Resistente; MS: Moderadamente Susceptivel S: Susceptivel;

Foi possivel inferir pela Tabela 4, que a produtividade teve uma média mais alta nos
individuos moderadamente resistente. Entretanto, ao se comparar os resultados fenotipicos com
a resisténcia que o detentor da cultivar informa, observou-se divergéncia entre gendtipos que
sdo considerados moderadamente resistentes pelo detentor e no presente estudo se apresentou
como susceptivel: UFVT105, UFVT45, UFVT96 com severidade de 1,81; 1,40; 1,05;
respectivamente. Os individuos considerados como susceptiveis apresentaram valores muito
baixos de severidade de brusone: 0; 0,20; 0,27; respectivamente. E os moderadamente
susceptiveis apresentaram-se como moderadamente resistentes 0; 0,20; 0,23; 0,28; 0,28; 0,49;
respectivamente. Destaca-se que a UFVT81, considerada moderadamente susceptivel, se
mostrou moderadamente resistente em campo, com o valor mais alto de produtividade 6277,78
kg.

A variagdo no grau de resisténcia observada nesse estudo, sugere que possa existir
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resisténcia parcial nesses genotipos a ser explorada pelos programas de melhoramento, além
das resisténcias qualitativas, tendo em vista que os prejuizos causados pela brusone podem ter
muitas varidveis como: grau de resisténcia da cultivar em campo, época de incidéncia em
conjunto com as condi¢des climaticas, além da presenga de diferentes das racas predominantes
na regido (PRABHU et al., 2003; PRABHU E FILIPPI, 2006).

4.2  Translocacao 2NS/AS

Foram identificadas com presenca da translocacdo a maioria dos acessos do presente

estudo (Tabela 5).

Tabela 5 - Presencga ou auséncia da translocacdo 2NS/2AS nas cultivares e linhagens de

trigo utilizadas nesse estudo.

Cultivar  2NS/AS  Cultivar  2NS/AS
UFV TI - UFV T18 +
UFV T2 + UFV T19 +
UFV T3 + UFV T23 +
UFV T4 + UFV T24 +
UFV T5 + UFV T25 +
UFV T6 + UFV T26 +
UFV T8 + UFV T32 -
UFV T9 + UFV T38 +
UFV T10 + UFV T45 +
UFV T11 + UFV T52 +
UFV T12 + UFV T68 +
UFV T13 + UFV T81 +
UFV T14 + UFV T85 +
UFV T15 + UFV T88 +
UFV T16 + UFV T89 +
UFV T17 + UFV T96 +
UFVTI05 + UFVTI100 +
UFVT106 + UFVTI103 +
UFVTI108 + UFVTI102 +
UFVTI110 - UFVTI119 +
UFVTI112 + UFVTI120 +
UFVTI116 + UFVTI21 +
UFVTI11 +
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Apenas trés cultivares apresentaram auséncia da translocacdo: UFVT1, UFVTI110 e a

UFVT32 (Figura 4).

2. 8896 110" 118

. -
.. : - &

Figura 4 - Produto de amplificagdo com os iniciadores VENTRIUP e LN2, em 8 cultivares de trigo. As cultivar
BR18 (UFVT100) foi empregada como controle negativo da presencga da translocacido 2NS/2AS. 100pb marcador
de peso molecular. A seta branca indica produto de amplificagdo especifico 2NS com tamanho de 259 pares de

bases (pb) (Fonte: CAVALCANTE, 2022).
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Foi realizada uma andlise com comparacdo do peso Hectolitro, produtividade e

severidade em campo em relacdo a presenca e auséncia da translocagdo (Figura 5).

A B C
Peso hectolitrico Produtividade Severidade
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Translocacao

Figura 5 - Avaliacdo do peso hectolitro (A) produtividade (B) e indice de severidade (C) em

gendtipos com e sem a presenga da translocagdo 2NS/AS.

Em relagdo ao peso hectolitro, a média dos individuos com translocagdo foi maior,
entretanto para as outras duas varidveis, a produtividade e severidade, as médias com a
translocacao foram menores. Cabe ressaltar que a quantidade de individuos sem translocaco,
foi muito menor em relacdo aos que possuem translocagdo, e isso pode influenciar na andlise
(Figura 9A e B).

Ao se verificar como a transloca¢do se comporta em relacdo ao PH, identificou que
UFVT96, UFVT24, UFVT38, UFVT89 e UFVT?2 apresentaram as maiores médias variando de
76 e 77 kg, e os individuos identificados sem a translocacio apresentaram valores de 68 a 74
kg.

A maior média da produtividade com presenca de translocagcao foram encontradas nos
gendtipos UFV24 e UFVT8I1, com os valores de 5948 e 6277 kg respectivamente, € se
apresentaram como moderadamente resistente em campo. Os genétipos com translocagdo que

apresentaram as menores médias de produtividade foram UFVT85 e UFVT102 com 2708 e
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1323 kg, respectivamente, esses gendtipos se comportam como susceptiveis a brusone no
campo em nosso experimento.

Em relacdo a severidade da doenca (C), alguns gendtipos sem translocacdo se
apresentaram moderadamente resistente a brusone no campo no presente estudo a UFVT110
(BR-18 Terena), € um gendtipo muito utilizado nos programas de melhoramento e se comportou
como moderadamente resistente no presente estudo com a produtividade média de 5833 kg.
Segundo Silva et al. (2019) essa cultivar obteve maior ativagdo de mecanismos de resisténcia
apo6s a infeccdo com MoT em comparacdo com a cultivar suscetivel BRS Guaramirim como
producdo de enzimas de defesa como fenilalanina amonia-liase (PAL) e polifenoloxidase (PPO)
nas folhas bandeira e também a produc@o enzima que protege as células do excesso de ROS,
produzidos pela planta apds infeg¢@o por patégenos. Segundo Godard et al. (2019), a resisténcia
de BR-18 Terena provavelmente € quantitativa, o que poderia explicar a sua caracteristica de
resisténcia em vdrios ambientes e com diferentes isolados de MoT, pois € uma resisténcia mais
durédvel do que a mediada por genes R.

A UFVT32, é um acesso a brusone e ndo apresenta a translocacio e no presente estudo,
apresentou com baixa produtividade e moderadamente resistente a brusone. E a UFVTI,
apresentou-se como resistente em experimento em campo com produtividade média de 4532.11
kg e também ndo apresenta a translocacao.

Os gendtipos com translocacdo que apresentaram no presente estudo como resistente a
brusone em campo com severidade no nivel 0, foram: UFVT25, UFVT17, UFVTI119, UFVTI5,
UFVTI12, UFVT23, UFVTS e UFVTS, pertencentes a BIOTRIGO e OR SEMENTES com
produtividade variando de 3417 a 5236 kg. E o PH com valores de 71 a 75 kg.

Diversos acessos com a presenca da translocacdo tém sido usados nos programas de
melhoramento de trigo como uma valiosa fonte de resisténcia, todavia a durabilidade dessa
fonte de resisténcia nao € clara, principalmente com o possivel surgimento de isolados mais
agressivos de M. oryzae. Cruz et al. (2016) em seu trabalho observou que nem todos os
gendtipos com a translocacdo 2NS/2AS apresentaram diminui¢@o de severidade de brusone na
espiga, sugerindo que o background genético e o ambiente influenciam na expressdo da
resisténcia da translocacdo. A forte interagdo do isolado-cultivar podem influenciar a doenga
com isso ndo se recomenda apenas o uso de gendtipos com a translocacao para resisténcia a
brusone do trigo (CRUZ e VALENT, 2017).

O presente trabalho demostra que o painel de genétipos do Programa Trigo apresenta
fontes de resisténcia a M. oryzae, com a translocacio 2NS/2AS, entretanto € necessdrio a

ampliacdo de fontes de resisténcia, tendo em vista que houve uma variacdo severidade de
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brusone e produtividade com as diferentes cultivares com e sem presenca da translocacao.

4.3  Qualidade das amplificacoes e caracterizacao genética

Todos os SSRs testados foram polimorficos. O niimero de alelos por loco variou de 2
(BARC130) a 6 alelos (BARCG61) e um total de 26 alelos foram encontrados, o que resultou em

uma média alélica de 4,3 alelos por loco (Tabela 6).

Tabela 6 - Nimero de alelos presentes nos marcadores microssatélites utilizados e Contetido de

Informacéo de Polimorfismo (PIC).

Primer Alelos PIC
BARC212 3 0,33
WMC317 4 0,47
BARCI159 5 0,35

CFD50 5 0,37
BARC61 6 0,29
BARCI130 2 0,35

Média 43 0,36

Os valores de conteddo de informacdo de polimorfismo (PIC) variaram de 0,29
(BARC61) a 0,47 (WMC317) com média de 0.36 (Tabela 6). Os valores de PIC encontrados
no presente estudo sdo considerados alto, segundo Preczenhak (2013), os valores de PIC
demostram a eficiéncia do marcador na detec¢@o da variabilidade entre os individuos e, quanto
maior essa capacidade, maior o valor de PIC.

O padrdo de amplificacdo do primer 61 nas cultivares ilustra a qualidade das bandas

obtidas, na figura 6.

Figura 6 - Padrdo de amplificagdo do BARC61 no painel de gendtipos presentes no Programa Trigo (Fonte:

CAVALCANTE, 2022).
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Phougat et al. (2018), utilizou 100 pares de primers de microssatélites localizados nos
cromossomos A, B, D, em 44 genétipos (cultivares e linhagens) e foram encontrados um total
de 181 alelos com variacdo de 1 a 5, com média de 2,58 alelo por locus. E no trabalho de
Drikvand et al. (2015) foram avaliados quarenta genétipos de Triticum durum e T. aestivum
utilizando 37 marcadores microssatélites e foram identificados um conjunto de 71 alelos
variando de 2 a 4 alelo por loco, com média de 2,36. A média de 4,3 alelos por loco encontrada
no presente estudo foi superior ao que € descrito na literatura. Tsoneva et al. (2021) com 117
variedades da Bulgdria e vérios paises da Europa Ocidental, Central e Oriental encontrou 179
alelos com 22 marcadores microssatélites, com média de 8,14 alelos por locus. E possivel
observar uma média alélica mais alta, entretanto, os autores utilizaram genotipos provenientes
de varias localidades, o que pode explicar o resultado obtido de alta diversidade alélica.

Os seis marcadores foram suficientes e informativos para discriminar os acessos do
presente no Programa Trigo, apresentando grande diversidade alélica, mesmo quando
comparada a estudos com presenca de duas espécies de Triticum ou que utilizaram muitos

marcadores SSRs.
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44  Estrutura populacional

Devido os marcadores serem altamente informativos, foram utilizados os seis
marcadores microssatélite para compreender a estrutura genética por meio do sofware
STRUCTURE. Com isso, pode-se definir que a populacdo esta dividida em dois grupos com o

K =2 ou em trés grupos com o K =3 (Figura 7 e 8).

Deltak = mean(|L"(K)]) / sd(L(K))
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Figura 7 - Estimativa das probabilidades de K, a partir do método de Evanno et al. 2005.
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Figura 8 - Barplots ilustrando a estrutura da diversidade genética dos 45 acessos de trigo através do programa

STRUCTURE, baseada no modelo bayesiano, para determinar a estrutura populacional. K =2 (A) e com K =3

(B).
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Na andlise do STRUCTURE, obteve-se a estruturacdo da populacdao em dois grupos
distintos (K = 2) (Figura 6A), o pool génico representado pela cor vermelha agrupou-se quatro
acessos com suscetibilidade a brusone, entretanto o individuo: UFVTS81 apresentou em ensaios
de campo a maior produtividade: 6277 kg, com severidade moderadamente resistente e peso
hectolitro de 71 kg (Tabela 1). E possivel inferir que apesar de alguns individuos serem
considerados susceptiveis pelo detentor da cultivar, nota-se que a incidéncia de brusone em
campo pode ser varidvel de acordo com o ambiente (PRABHU et al., 2003; PRABHU E
FILIPPI, 2006). Nesse pool génico também observou-se o agrupamento de trés genotipos,
considerados moderadamente resistentes pelo obtentor UFVT25, UFVT119, UFVT110, com
as maiores médias de produtividade em campo: 5113,58; 5236; 5833,33 kg, respectivamente.
E no experimento de severidade em campo também apresentaram-se como moderadamente
resistente. O pool génico verde agrupou 12 individuos susceptiveis ou moderadamente
susceptiveis a MoT. Distinguiu-se nesse pool génico, quatro acessos com potencial para futuros
cruzamentos com alta produtividade e baixa severidade, sendo eles: UFVT2, UFVTIS,
UFVTI19, UFVT120.

A andlise do STRUCTURE em K = 3, foi motivada pelo segundo pico no gréfico de
Evanno. Em K = 3, € possivel identificar a presenca de oito gendétipos susceptiveis no pool
génico vermelho e quatro gendtipos suceptiveis em cada pool génico verde e azul. Identificou-
se perfis genéticos que podem ser considerados intermedidrios: UFVT102, UFVT45, UFVTI11,
UFVTS, UFVT3, UFVT26, UFVT108, UFVT116 e UFVT 85. Foi observado que 0s genotipos
UFVTI108, UFVT102, UFVT45 apresentam-se como os individuos mais antigos presentes no
estudo e todos sdo oriundos da EMBRAPA.

Ao comparar a andlise de STRUCTURE, com a estruturacdo da populacdo em dois
grandes grupos e os grupos formados no método baseado em andlise de componentes principais
(PCA), demostrou-se uma grande concordancia para a estruturagdo em dois grupos distintos,

considerando K = 2, mais representante da estruturacao da populacado (Figura 9).
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Figura 9 - Anilise de componentes principais (PCA) de 45 acessos de trigo provenientes do Programa Trigo.

Os dados obtidos sugerem uma estruturacdo da populagc@o em dois grupos, apoiado pelas
duas anélises realizadas, com isso € importante a investiga¢cdo da estruturacdo genética de uma
populacdo para o uso efetivo da diversidade genética e ampliar a base genética de variedades

modernas pela selecdo de gendtipos com caracteristicas desejaveis em futuros programas de

melhoramento.
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4.5 Diversidade genética

Uma matriz de dissimilaridade genética foi construida a partir dos marcadores SSRs e

o marcador dominante VENTRIUP/ LN2 utilizando o coeficiente de Jaccard (Figura 10).
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Figura 10 - Agrupamento hieraquico baseado no método Ward.D2 mostrando as relacdes genéticas entre os

acessos de trigo baseado na matriz de distancia a partir do método de Jaccard para marcadores moleculares.
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Os marcadores moleculares permitiram a discrimina¢do dos acessos em dois grupos
principais com subdivisdes semelhante ao encontrado no STRUCTURE.

Os individuos com maior potencial agrondmico, com maior produtividade e resistente
e/ou moderadamente resistente foram: UFVT88, UFVT3, UFVT15, UFVTI118, UFVT14,
UFVT2 que se agruparam no cluster vermelho, a produtividade variou de 4035 a 5722 kg e
severidade a brusone variou de: Resistente (UFVT15) a Moderadamente resistente (UFVT14).
No cluster azul, os acessos com alta produtividade e resistentes a brusone foram: UFVT]I,
UFVTI12, UFVT25, UFVT119. E os moderadamente resistentes: UFVT103, UFVT&9,
UFVT106, UFVTI110, UFVT120, UFVTI21, UFVT16, UFVTI18, UFVTI19. Alguns acessos
considerados susceptiveis ou moderadamente susceptiveis se agruparam em pares como:
UFVT13, UFVT32, UFVT24, UFVT23 no cluster azul, e os acessos UFVT11 e UFVT26,
UFVT4 e UFVT6 no cluster vermelho. Vale ressaltar, que os genétipos considerados
susceptiveis e moderadamente susceptiveis, em campo no presente estudo se apresentaram
como resistente, com excessdao de um genotipo.

O coeficiente de dissimilaridade variou de 0,27 a 1 com média de 0,77. O menor valor
encontrado foi observado entre os genotipos: UFVT4 e UFVT6 e UFVT14 e UFVTO. O maior
valor foi observado entre os genétipos UFV10 e UFVT32. A cultivar UFVT32 € a BRS 264,
muito utilizada na regido do Cerrado, destaca-se pelo seu elevado potencial de producao,
precocidade com um ciclo médio de 50 dias da emergéncia ao espigamento e 110 dias da
emergéncia a maturagdo. Entretanto, € suscetivel a brusone (ALBRECHT et al., 2006). Similar
a UFVT32, a UFVTIO0S, apresenta-se como moderadamente resistente, que pode ser escolhida
pelo melhorista para seus cruzamentos potenciais.

A UFVTI10 apresenta moderadamente susceptivel a brusone de acordo com o obtentor,
no presente estudo em campo, ela se apresentou como moderamente resistente com alta
produtividade. Proxima a essa cultivar o acesso UFVTI121 (ORS Absoluto), € altamente
resistente a brusone e obteve altos niveis de produtividade no presente estudo, esse acesso
poderd ser utilizado para futuros cruzamentos visando resistencia a MoT com alta
produtividade. O segundo maior valor de 0.97, foi identificado nos individuos UFVT1, UFVTS5
e nos genotipos UFVT110 e UFVT 38.

Os gendtipos de trigo se agruparam em diferentes clusters, demostrando alta diversidade
genética e isso tem grande relevancia para os futuros passos do Programa Trigo devido com a
possibilidade de cruzamentos com individuos divergentes possibilitando um maior efeito
complementariedade alélica.

A associacdo de dados fenotipicos e genotipicos permitem selecionar genotipos
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potenciais para incorporar no programa trigo visando resistencia a MoT. Na tabela 7, foi
possivel ranquear e distinguir possiveis gendtipos potenciais para futuros cruzamentos e

recombinacdes visando a resisténcia a MoT.

Tabela 7 - Ranqueamento de gendtipos potenciais para cruzamentos visando resisténcia brusone

sem diminuicdo de produtividade.

Rank Cddigo Reagao* Severidade PH Produtividade  2NS
Brusone
1*  UFVT2 MR 0,50 76,11 5722.22 +
22 UFVTI3 S/MS 0,20 75,24 5888,89 +
32 UFV T25 MR 0,00 75,04 5113,58 +
4* UFV T24 - 0.80 76.86 5948.78 +
52  UFVTII S/MS 0,27 74.66 443750 +
6* UFVT38 S 0,49 76,72 4826,39 +
7*  UFV T4 MS 0,28 74,03 4365,00 +
82 UFVTIS MR 0,70 75.00 5118,06 +
92 UFVTI2 MR/R 0,00 72.87 4131,95 +

* Nivel de resisténcia demonstrado pelo detentor das cultivares.

Com base nessas informagdes do presente estudo, o Programa Trigo UFV poder4 utilizar
esses gendtipos para futuros cruzamentos com alta produtividade e baixa severidade
posicionados em diferentes clusters presentes no Programa Trigo UFV, possibilitando um

maior efeito de complementariedade alélica visando uma resisténcia a MoT.
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5. CONCLUSAO

Ha variabilidade genética no painel de gendtipos do Programa Trigo, para que se possa
selecionar genitores potenciais e divergentes para fins de uso para a resisténcia a MoT.

Diante da avalia¢do que a maioria dos genétipos utilizados no presente estudo possuem
a translocagao 2NS/AS € necessario explorar novas fontes de resisténcia, devido a incidéncia
de brusone em campo.

E necessdrio aumentar as pesquisas em busca de novos genes Rmg, e também ampliar
os conhecimentos sobre os genes Rmg8 e RmgG119 para se implementar nos programas de
melhoramento de trigo.

Os individuos UFVT23, UFVTS se comportaram como resistentes e UFVTI3,
UFVT11, UFVT26, UFVTI10, UFVT81, UFVT4, UFVT38, apresentaram-se como
moderadamente resistente em condi¢des de campo sugerindo a existéncia de genes de

resistencia que podem colaborar para evitar a brusone no campo.
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