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Resumo

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é a leguminosa mais consumida no mundo e o
Brasil € o maior produtor desse grdo. Apesar da importancia econdmica e social, a cultura
apresenta perdas significativas em sua cadeia produtiva, dentre as principais, a mais impactante
¢ a baixa capacidade produtiva por area plantada, além disso, os produtores enfrentam
rotineiramente o dilema do uso de agroquimicos em excesso versus o ataque de pragas e
doencas. Dentre o0s agressores dessa planta, destacamos o fungo Colletotrichum
lindemuthianum (Sacc. e Magnus) Lams.-Scrib., Agente etidlogico que causa a doenga
antracnose e que pode gerar perdas de até 100% nas lavouras do feijoeiro. A forma mais
eficiente de lidar com essa doenca é a prevencdo do seu estabelecimento e isso pode ser
conseguido através da incorporacdo de genes de resisténcia, nos programas de melhoramento
genético, com a incorporacdo desses genes as linhagens de elite, visando aliar produtividade
com saude fitossanitaria. Existem cerca de quatorze genes que conferem resisténcia ao
patdgeno, séo os chamados genes “Co” (de Colletotrichum). Neste trabalho, selecionaram-se
trés genes “Co”, Co-1, Co-4 e Co-5, e realizou-se uma revisao narrativa dos ultimos 20 anos,
para analisar o potencial de gerar resisténcia a antracnose em feijoeiro de cada um dos trés
genes. A escolha foi baseada na importancia e potencial dos genes para os programas de
melhoramento do feijoeiro, particularmente no Brasil. Obtivemos pouco mais de 70 artigos e
teses; apds as rodadas de selecdo, nos textos, observamos que ha uma grande diferenca de
potencial de resisténcia em cada gene e que cada um deles tem seus propios alelos, que
ampliam ainda mais a sua eficiéncia nos progamas de melhoramento. Verificou-se também
que os trés genes sao importantes na promocao de resisténcia do feijoeiro a antracnose e que a
combinacdo dos trés, ou de dois deles, desde que Co-1 seja um dos componentes, € muito

promissora em programas de melhoramento que utilizam piramidizacao de genes.

Palavras-chave: Gene co-1; gene co-4; gene co-5; phaseolus; antracnose;

e Colletotrichum lindemuthianum.
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ABSTRACT

Common bean (Phaseolus vulgaris L.) is the most consumed legume in the world and Brazil is
the largest producer of this grain. Despite the economic and social importance, the crop presents
significant losses in its production chain, among the main ones, the most impacting is the low
productive capacity per planted area, in addition, producers routinely face the dilemma of using
agrochemicals in excess versus attack by pests and diseases. Among the aggressors of this plant,
we highlight the fungus Colletotrichum lindemuthianum (Sacc. and Magnus) Lams.-Scrib., a
pathogen that produces anthracnose and can generate losses of up to 100% in bean crops. The
most efficient way to deal with this disease is to prevent its establishment and this can be
achieved through the incorporation of resistance genes in genetic improvement programs with
the incorporation of resistance genes to elite strains, aiming to combine productivity with
health. phytosanitary. There are about fourteen genes that confer resistance to the pathogen,
they are the so-called “Co” genes (from Colletotrichum). In this work, we selected three “Co”
genes (Co-1, Co-4 and Co-5) and carried out a narrative review of the last 20 years to analyze
the potential to generate resistance to anthracnose in common bean from each of the three genes.
The choice was based on the importance and potential of genes in common bean breeding
programs, particularly in Brazil. We obtained just over 70 articles and theses after the selection
rounds, in which we observed that there is a large difference in resistance potential between
them and that each of them has its own alleles that further increase its efficiency in breeding
programs. It was found that the three genes are important in the promotionof bean resistance to
anthracnose and that the combination of the three, or two of them, providedthat Co-1 is one of
the components, is very promising in breeding programs that use gene pyramiding.

Key words: Gene co-1; gene co-4; gene co-5; phaseolus; antracnose; and

Colletotrichum lindemuthianum.
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1 INTRODUCAO

A humanidade abandonou a vida némade e se dedicou a criar e manipular a vida de outras
espécies de animais e plantas h& cerca de 10 mil anos atras. A partir dai, come¢amos o
processo de selecdo das plantas que seriam cultivadas; do amanhecer ao entardecer, 0s humanos
espalhavam sementes, arrancavam ervas daninhas e aguardavam as plantas crescerem, esse
periodo ficou conhecido como revolucdo agricola (HARARI, 2015). De la para c4, a agricultura
evoluiu bastante, até chegar aos dias de hoje, onde temos dezenas de culturas diferentes e
algumas delas, sendo produzidas aos milhdes de toneladas. Nesse cenério, a cultura do feijoeiro
se destaca e o Brasil assume um importante papel dentre as na¢des produtoras, ostentando o
titulo de maior produtor mundial dessa leguminosa, estando a safra 2021/2022, estimada em
cerca de trés milhdes de toneladas (CONAB — Companhia Nacional de Abastecimento, 2022).
Por ser cultivado durante todo o ano, muitos fatores podem limitar a producdo de feijéo,
principalmente os aspectos fitossanitarios. O crescimento do agronegdcio e a demanda por
tecnologia tém impulsionado profissionais a se unirem em esforgos continuos para desenvolver
e propor alternativas para o manejo das doengas da cultura (DALLA PRIA e SILVA, 2018). O
feijdo é uma importante fonte de carboidratos e proteinas (PEREIRA et al., 2014), sendo a
principal fonte proteica com grande acessibilidade social (AIDAR, 2003). O grdo, possui ainda
significativa quantidade de minerais e de outros nutrientes (SINGH e SINGH, 1992), como
vitaminas essenciais, a exemplo da tiamina (vitamina B1), que ajuda num bom funcionamento
do sistema nervoso, coracdo e musculos (RIVERA et al., 2016). Ou seja, é uma planta de alta
relevancia para a alimentacdo humana, tanto no aspecto nutricional como no aspecto econémico
e cultural do Brasil, pois € um dos alimentos basicos na dieta brasileira com diversos pratos
tipicos presentes no pais. O presente trabalho teve como objetivo principal analisar a
importancia de trés genes de resisténcia a antracnose em feijoeiro e as suas utilizagdes no

melhoramento genético dessa cultura.

2 OBJETIVO GERAL
Revisar os principais genes de resisténcia a antracnose em feijoeiro, com énfase nos genes Co-
01, Co-04 e Co-05.
2.1 OBJETIVOS ESPECIFICOS
Descrever a importancia relativa dos genes Co-01, Co-04 e Co-05 nos programas de
melhoramento de Phaseolus vulgaris, citar os marcadores moleculares utilizados na

identificacdo desses genes e, quando possivel, relatar a localizacdo cromossémica de cada um
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dos trés genes, elencando os marcadores dos genes para resisténcia de P. vulgaris L., focando

nos genes Co-1, Co-4 e Co-5.

3 REVISAO DE LITERATURA

3.1 Cultura do feijoeiro

O feijoeiro (Phaseolus vulgaris L.) € uma planta originaria das Américas que ha varios
séculos foi domesticada por povos indigenas (MENSACK et al., 2010). Acredita-se que o P.
vulgaris selvagem, se originou na Mesoameérica e esta distribuido, desde o norte do México, até
0 noroeste da Argentina (BELLUCCI et al., 2014). Ha dois centros primarios de diversidade
genética ou pools génicos (Pool génico é o conjunto de todos os alelos de uma determinada
populacdo ou espécie que, num dado momento, ocupa uma determinada area geografica, em
que seus individuos trocam livremente entre si 0s seus genes, e que formardo a base para o
fundo genético da geracdo seguinte), o Andino e o Mesoamericano, sugeridos por SINGH
(1991). No centro priméario Andino, os feijdes apresentam, como caracteristicas, a grande
diversidade de cores, formatos e graos de tamanho grande, similares a cultivar Jalo (VIEIRA et
al., 2006). Segundo Bellucci e colaboradores (2014), os dois pools génicos se formaram antes
da domesticacao da espécie ocorrer.

Como o feijdo é um elemento importante na autossuficiéncia das populac@es rurais, a

variacao nas formas de cultivo, uso e formas de preparo para consumo é grande.

As espécies do género Phaseolus estdo entre as mais cultivadas no mundo e dentre as
espécies do género, cinco sdo cultivadas (Phaseolus acutifolius, Phaseolus dumosus,
Phaseolus lunatus L., Phaseolus mungo L., e Phaseolus vulgaris L.) (AIDAR, 2003).

Apesar de o Brasil ndo ser um centro primario de diversidade genética, 0s marcadores
moleculares indicam que ha uma ampla variabilidade genética da espécie no pais, que pode ser
justificada pela introdugdo da cultura no periodo anterior e posterior a colonizacdo europeia.
Portanto, de acordo com BURLE (2010) o pais pode ser considerado um centro secundario de

diversidade dessa espécie.

O feijoeiro € uma leguminosa que pertence a familia Fabaceae; a planta é diploide (2n =
22) é autbgama e também pode realizar fecundagédo cruzada numa taxa de cerca de até 5%
(BURLE et al., 2010). P. vulgaris € uma herbacea trepadeira, cujo ciclo de vida varia de 65 a
120 dias, conforme as caracteristicas das cultivares e as condi¢cdes da época de cultivo.

Apresenta dois tipos de habito de crescimento: determinado ou indeterminado.
12



¢ Plantas de crescimento determinado apds o inicio do florescimento, a planta cresce
pouco e ndo mais se ramifica. O florescimento ocorre praticamente ao mesmo tempo,
em toda a extensdo da planta. Desenvolve vagens e graos no topo e na base da planta.
As folhas do topo da planta sdo praticamente iguais as demais em tamanho. E

apresenta um racemo longo e com muitas vagens no no terminal.

e As plantas de crescimento indeterminado, até o inicio do florescimento, apenas
cerca de metade da estatura final das plantas € atingida, portanto, apds esse estadio, a planta
ainda apresenta grande crescimento, podendo dobrar sua estatura até a maturagdo, o
florescimento ocorre de forma escalonada, de baixo para cima na planta. Assim, pode-se ter
vagens bem desenvolvidas na base e, ao mesmo tempo, flores no topo da planta. O
desenvolvimento das vagens e dos gréos ocorre de baixo para cima. As vagens e 0s graos da
metade inferior das plantas sdo mais adiantados do que os de cima. As plantas crescem e se
ramificam, mesmo durante o florescimento, a formacao das vagens e o enchimento dos graos.
As folhas do topo sd@o menores que as folhas das demais partes da planta (DALLA PRIA e
SILVA, 2018) Nestes ultimos anos, houve uma crescente evolugdo tecnoldgica da cultura com
a adogdo de varias praticas de manejo com o intuito de aumentar o potencial produtivo,
principalmente, pela utilizacdo de novas cultivares que apresentam caracteristicas de
estabilidade e adaptabilidade as variacbes das condicOGes fitossanitarias e ambientais
(GUARNIEI et al., 2009).

No Brasil, dentre as cultivares mais plantadas, destaca-se a BRS FC104, cultivar de
feijao tipo carioca super precoce (MELO et al., 2017), apesar disso, a produtividade nacional
ainda é considerada baixa, porque a cultura é afetada por véarias doencas (MARCONDES,
SANTOS e PEREIRA, 2010), sdo mais de 45 tipos de doengas que incidem sobre o feijoeiro-
comum podendo restringir a sua producio (PAULA JUNIOR e ZAMBOLIM, 1998).

Dentre essas doencgas destaca-se a antracnose, que acomete a cultura e é causada pelo
fungo ascomiceto Colletotrichum lindemuthianum (Sacc. e Magnus) Lams-Scrib.
(MARCONDES, SANTOS e PEREIRA, 2010). A antracnose se caracteriza pela presenca de
lesbes necroticas de coloracdo marrom-escura nas nervuras da face inferior da folha, mas o
patdgeno pode atacar todas as partes aéreas do feijoeiro, incluindo sementes, vagens, folhas e
caule (CAMPA et al., 2014).

13



3.2. O patdgeno

Ano ap0s ano, surgem perdas de produtividade na cultura do feijoeiro, geralmente, por
conta da vulnerabilidade da cultivar empregada, que é susceptivel a uma determinada doenca ou

praga local.

No Brasil, as doengas mais presentes sdo a mancha angular (Xanthomonas campestris
pv.), a ferrugem (fungos da ordem Pucciniales), o mofo branco (Sclerotinia sclerotiorum), a
murcha de fusarium (Fusarium oxysporum f.sp.), 0 mosaico dourado (Bean Golden Mosaic
Virus), o crestamento bacteriano (Pseudomonas savastanoi pv. phaseoli) e a antracnose
(Colletotrichum lindemuthianum) (VIEIRA, 2015).

A antracnose é uma doenga muito comum em nosso pais e todos 0s anos ocorrem
pequenos surtos. Conhecida pelos agricultores pelo seu nome mais popular “ferrugem”, ¢
causada pelo fungo Colletotrichum lindemuthianum (Sacc. e Magnus) Lams-Scrib. Esse fungo
foi descrito pela primeira vez por Saccardo e Magnus, em 1878, como Gloeosporium
lindemuthianum. Scribner modificou o género para Colletotrichum, sendo o agente etioldgico

conhecido como Colletotrichum lindemuthianum (Sacc. e Magn.) Lams-Scrib (VIEIRA, 2015).

A antracnose, causada por espécies do género Colletotrichum, é considerada uma das
doencas mais graves que atingem a cultura do feijdo no Brasil (DALLA PRIA e SILVA, 2018).
Sendo a principal cultivar, BRS FC104, moderadamente susceptivel a antracnose (MELO et al.,
2017). A caracterizacdo e hierarquizacdo das medidas adotadas no controle do patégeno

constituem informacgdes importantes na diminuicdo dos prejuizos causados por esse fungo.

No Brasil, temos registros de sua ocorréncia nos estados de Alagoas, Sergipe, Pernambuco,
Bahia, Paraiba, Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Parana, Sdo Paulo, Minas Gerais, e Espirito
Santo (Embrapa, 2020). Essa ampla abrangéncia deve-se ao uso de cultivares suscetiveis em
regibes com temperaturas amenas, variando de 13 a 26 °C, e alta umidade. (DALLA PRIA e
SILVA, 2018). As perdas geradas pelo ataque de C. lindemuthianum, podem chegar a até
100% em locais onde h& condi¢des favoraveis ao desenvolvimento da doenca (SINGH e
SCHWARTZ, 2010). Com isso, € importante a ado¢do de métodos integrados de controle da
doencga, como a utilizagcdo de sementes sadias, rotacdo de cultura, eliminacdo de restos culturais
e, principalmente, a adocdo de cultivares resistentes, sendo esta ultima, considerada uma
estratégia eficiente e acessivel aos produtores (SUTTON, 1992; DILLARD e COBB, 1993).
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Para se alcancar uma melhor producdo, é importante que sejam desenvolvidas cultivares
mais resistentes e para isso & necessario um investimento em técnicas de melhoramento.
Segundo Vieira (2015):

Em programas de melhoramento genético, que visam a resisténcia a doencas,
a obtencao de cultivares resistentes se torna um dos objetivos primordiais, uma
vez que o patdgeno que provoca a doenca apresenta alta variabilidade
patogénica. Para tal, a utilizagdo de marcadores moleculares, para a
identificagdo de alelos de resisténcia, possibilita a sele¢do em vérias etapas no
melhoramento de plantas.

O investimento no melhoramento genético vegetal é, em geral a melhor estratégia de
controle de patdgenos de plantas, por possibilitar uma protecdo de longo prazo, gerar uma
economia nos custos de producdo e um aumento na produtividade, além de trazer beneficios
indiretos para 0 meio ambiente e para a satde do agricultor, pois gera uma menor necessidade
do uso de agroquimicos nas diversas etapas do cultivo (ROVARIS et. al, 2019).
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3.3. Melhoramento Genético

O melhoramento genético visando a resisténcia a doencas é uma estratégia viavel
economicamente, porém, tem como desafio, considerar no seu planejamento e execucgdo, a
ampla variabilidade dos patdgenos. 1sso representa um dos obstaculos aos programas que visam
obter genotipos com resisténcia a um amplo espectro de patégenos e, ainda, que essa resisténcia
seja durdavel (RAGAGNIN, 2001). Os programas de melhoramento, que visam estabelecer
resisténcia, buscam gerar uma interagcdo incompativel entre a cultura vegetal e um determinado
patdgeno. Interagdes incompativeis significam resisténcia da planta ao patégeno (CORDEIRO
e SA, 1999).

Atualmente conhecemos 14 loci de resisténcia a antracnose que ja foram caracterizados e
descritos na literatura, os quais sdo denominados Co (iniciais do nome do patdgeno
Colletotrichum lindemuthianum), conforme nomenclatura proposta por Young e Kelly (1996):
Co-1, Co-2, Co-3, Co-4, Co-5, Co-6, Co-8, Co-11, Co-12, Co-13, Co-14, Co-15, Co-16, Co-17.
Os loci inicialmente identificados como Co-7, Co-9 e Co-10 foram posteriormente
considerados como alelos de Co-3 (Co-3°, Co-3%, e Co-3%), bem como foram identificadas séries
alélicas para quatro destes loci: Co-1, Co-3, Co-4 e Co-5 (VIEIRA, 2015).
Dentre os genes de resisténcia, focamos este trabalho em trés deles, Co-,1 Co-4 e 0 Co-
5 que estdo entre os mais importantes, pois conferem prote¢do contra a maioria das racas
presentes nas principais regides produtoras (ISHIKAWA et al., 2005). Dessa forma, uma
piramide (piramidizacdo é uma técnica que tem como objetivo, a acumulacdo de genes em uma
linhagem ou cultivar, através de cruzamentos entre individuos portadores dos genes desejados),
com esses genes € altamente desejavel, pois a cultivar obtera resisténcia a praticamente todas
as racas do patdgeno, e por esse motivo nossa revisao € voltada ao estudo desses trés genes de

resisténcia.
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4 METODO

Este trabalho contempla uma pesquisa bibliogréafica que teve o intuito de produzir uma
revisao narrativa que buscou fazer uma analise meticulosa e ampla das publica¢fes correntes
na area, com o objetivo de esclarecer as caracteristicas de cada um dos trés genes abordados e
0 seu uso no melhoramento genético das cultivares de feijoeiro, correlacionando-as com 0s

respectivos marcadores genéticos.

O projeto seguiu alguns critérios, sendo o primeiro deles, a selecdo de artigos, a priori,
dos ultimos 20 anos (2000-2020).

Foi usado para selecdo de artigos nas bases de dados as plataformas Google
Académico, Scielo e Periddicos Capes. Além de repositorios de universidades como os da

USP, UFPE, UFMG onde consultamos algumas teses e dissertacoes.

Fizemos duas rodadas de selecéo bibliogréafica, a primeira mais abrangente, usando as
palavras chaves: phaseolus and antracnose; feijoeiro e antracnose; genes de resisténcia a
antracnose em feijoeiro, Colletotrichum lindemuthianum, melhoramento genético do feijoeiro,
anthracnose bean; Colletotrichum lindemuthianum and Phaseolus; anthracnose resistance
genes in common bean; bean genetic improvement. De cada obra obtida na busca, foi
analisado o seu resumo ou abstract, para decidir se seria incluida na revisdo. E a segunda,
mais especifica, usando os descritores apresentados na tabela 1, na plataforma Periddicos

Capes, incluindo artigos publicados nos Gltimos cinco anos.
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Tabela 1, resultados da pesquisa bibliografica.

Local de pesquisa

Scielo

Scielo

Google académico

Google académico

Scielo

Google académico

Periddicos Capes

Periddicos Capes

Periddicos Capes

Palavras-chave

Phaseolus and
antracnose
Genes de resisténcia a

Colletotrichum

lindemuthianum and

Phaseolus

Melhoramento genético
do feijoeiro

Anthracnose resistance

genes in

common bean

Anthracnose resistance

genes in
Co-1
vulgaris
Co-4
vulgaris
Co-5

vulgaris

common bean

gene Phaseolus

gene Phaseolus

gene Phaseolus

Resultados
106

45

2214

7522

82

3200

27 resultados

23 resultados

20 resultados

Selecionados
8

8

12

11

10

4

oram
seleci
onado
S
alguns
autore
s com
public
acao
fora
desse
corte
tempo
ral
devid
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experiéncia com o cultivo e melhoramento de P. vulgaris, como os autores Carneiro e Singh,

que possuem trabalhos dentro e fora desse corte de 20 anos e outros que também sdo

considerados referéncias, pois, sobre cada gene foi mencionada a primeira citacdo. Também

foram incluidos trabalhos referentes as instituigdes nacionais que trabalham e tem relacéo

direta ou indireta com a cultura do feijoeiro, tanto no melhoramento genético quanto no

monitoramento, como a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (Embrapa), a Companhia

Nacional de Abastecimento (Conab) e o Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica (IBGE),

com o intuito de formar texto base o mais fiel possivel ao cenario atual da cultura do feijoeiro

no Brasil.
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Os critérios eliminatorios usados na selecdo de artigos foram basicamente 0os mesmos
em ambas as fases de selecdo, o primeiro parametro foi o corte temporal de 2000 a 2020, o
segundo a existéncia de texto completo disponivel, o terceiro ser sobre a interagdo patdégeno-
hospedeiro entre C. lindemuthianum e P. vulgaris; o ultimo critério, que foi usado apenas na

segunda etapa, foi tratar especificamente dos genes Co-1, Co-4 e Co-5.

5 Desenvolvimento

Esta revisdo estd organizada em tdpicos sobre os trés loci de resisténcia a antracnose
em feijdo comum, com informacGes atualizadas disponiveis para os genes de cada locus
apresentado, sobre a origem, alelos, marcadores e localizacéo., disposta em um formato que se

configure util para futuras revisdes e consultas de estudantes, fitopatologistas e geneticistas.

5.1 Locus Co-1

Origem: O gene Co-1, originalmente chamado de gene A, foi descrito pela primeira vez ha
mais de cem anos por Barrus, em seu trabalho “Well's Red Rim” (1915). O gene Co-1 foi 0
primeiro gene de resisténcia a doenca descrito em feijdo comum e o primeiro genotipo
associado a uma raca de patdgeno, pois foi possivel observar a interacdo demonstrada entre
este gene e isolados do agente causal da antracnose, como ficou evidenciado em trabalhos
realizados no inicio do século XX e, portanto, mesmo antes dos métodos modernos de analise
(BARRUS, 1911, 1915, 1918; BURKHOLDER, 1918, 1923; McROSTIE, 1919).

O gene Co-1 representa o Unico locus originario no pool génico andino dentre os genes
do grupo “Co” de P. vulgaris (KELLY e VALLEJO, 2004). Dentre todos os loci
caracterizados como de resisténcia a antracnose, varias pesquisas buscaram outras fontes de
resisténcia de origem andina, esses estudos avancaram bastante e em muitos desses trabalhos,
0s pesquisadores obtiveram sucesso em descrever outros genes da regido andina, no entanto,

nem todos foram denominados como genes Co (MARCON et al, 2020).

Diacol Calima, uma cultivar de origem andina, exibiu 0S mesmos espectros de
resisténcia que MDRK (Michigan Dark Red Kidney) a inoculagdo com mais de 30 isolados do
patogeno da Europa e Colémbia, sugerindo que também possui genes de resisténcia
(SCHWARTZ et al., 1982).
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O genotipo andino Jalo EEP558, usado como parental para construir 0 mapa de ligacéo
integrado do feijdo, demonstrou carregar um gene principal no locus Co-1 (KELLY e
VALLEJO, 2004).

Vallejo e colaboradores (2003), utilizaram dez diferentes racas de C. lindemuthianum,
em diversos experimentos e, dos alelos relatados, a grande maioria apresentou susceptibilidade
ao patdgeno, exceto o alelo transportado por MDRK (Co-1), levando a conclusdo de que a
cultivar também possui 0 mesmo alelo no locus Co-1 como MDRK. Outras cultivares andinas
altamente resistentes, como 'PC 50', ttm um padréo de resisténcia semelhante ao da cultivar
Kaboon (BALARDIN e KELLY, 1998), mas a presenca do locus Co-1 na 'PC 50' ndo pdde ser
confirmada em estudos de heranca (KELLY e VALLEJO, 2004).

Em um estudo mais recente foram utilizadas outras cultivares mais populares no cenario
atual, a cultivar “rosinha” e a “cometa”, foram cruzadas e as frequéncias fenotipicas das plantas
resistentes e suscetiveis foram observadas nas popula¢des segregantes e submetidas ao teste do
qui- quadrado (x2), para complementar a analise, foram obtidos dados fenotipicos, do
cruzamento da geracdo F2 e F2:3 (cruzamento Rosinha G2 x BRS Cometa) e as segregacdes
obtidas foram de 3R_: 1rr e 1RR: 2Rr: 1rr, respectivamente, para aferir se o gene de
resisténcia € dominante (MORAIS, 2018).

Alelos: do gene Co-1: Trés cultivares de feijoeiro andinas; MDRK, Perry Medula e Kaboon
carregam alelos diferentes no locus Co-1 (MORAES, 2018). Além do alelo Co-1 em MDRK,
dois outros alelos Co-12 e Co-13, presentes nas cultivares diferenciais Kaboon (Corrida Nueva
Granada), Perry Medula, respectivamente, foram relatados no locus Co-1 (MELOTTO e
KELLY, 2000). Um quarto alelo, Co-1*, foi relatado na cultivar andina AND 277 (Alzate-Marin
et al., 2003); Dessa forma, considera-se que elas se destacaram como potenciais fontes de
resisténcia a antracnose na regido andina (KELLY e VALLEJO, 2004).

Um quinto alelo experimental, Co-1°, na cultivar MA Widusa, foi proposto por
Gongalves-Vidigal e colaboradores em 2003, tendo sido descrito como ligado ao locus de
resisténcia presente no cromossomo Pv01, esse alelo foi, também, alinhado no genoma de P.
vulgaris no citado cromossomo da variedade Andina G19833, versdo 2.0 dessa cultivar
(SCHMUTZ et al., 2014), e também no genoma da variedade Mesoamericana BAT 93,
disponivel no NCBI (National Center for Biotechnology Information) (VLASOVA et al.,
2016), com o intuito de obter informacfes sobre a posicdo fisica dos marcadores e,

consequentemente, a construgdo do mapa fisico.
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Recentemente, posicdes genéticas e fisicas dos genes que conferem resisténcia as racas
6, 38, 39, 357, 65 e 73 do patdgeno, bem como as relagBes entre 0s genes de resisténcia
identificados e os co-genes descritos anteriormente, foram localizadas nas regides teloméricas
do cromossomo PvO1. A andlise de ligacdo usando um mapa genético de 497 SNPs (Single
nucleotide polimorphism, as SNP sdo um tipo de variacdo genética comum em animais e
plantas; cada SNP representa uma diferenca em um Unico nucleotideo), da populacdo de
linhagens recombinantes das cultivares Xana/BAT93 revelou que o gene que confere
resisténcia a raca 65 na cultivar Xana (Co-165- X) estava localizado no cluster Co-1 (Cluster
é um agrupamento de genes geralmente relacionados entre si), na regiao distal da extremidade
do cromossomo Pv01 (MURUBE, CAMPA e FERREIRA, 2019).

Kelly e Vallejo (2004), consideraram que, provavelmente, existem no germoplasma
andino, outros alelos a serem descritos e, também, consideraram que 0s genes dominantes sdo
0s principais condicionantes da resisténcia a antracnose. A ocorréncia de resisténcia recessiva
padrdo em um genotipo previamente identificado como sendo controlado por genes de
resisténcia dominantes, resulta da presenca de uma série multi-alélica no locus de resisténcia,
onde uma ordem de dominancia foi estabelecida entre os alelos do locus (MELOTTO e
KELLY, 2000; MIKLAS et al., 2000). Esses autores optaram por evocar uma interpretacéo
tradicional (relacdo entre recessivo e dominante) de uma série alélica em um locus, como no
caso dos 10 alelos descritos no locus Co-1. Provavelmente, existem no germoplasma andino,
outros alelos a serem descritos, considerando-se que 0s genes dominantes sdo 0s principais
condicionantes da resisténcia a antracnose (KELLY e VALLEJO, 2004).

Segundo os estudos de Kelly e Vallejo (2004):

A inversdo da dominancia pode ser observada em populagdes segregantes inoculadas
com a raca 130 e pode ser explicada como uma série multialélica que reside no locus
Co-1 com diferentes graus de dominancia entre os alelos. A reversdo da dominancia é
observada na mesma cultivar resistente devido as relagdes de dominancia que existem
entre os alelos segregantes na populagdo, apds a inoculacdo com diferentes racas do
patégeno. Como resultado, resisténcia recessiva € relatada desde que o alelo ativo
confira resisténcia a uma raca em particular do patégeno ao qual o alelo dominante é
suscetivel. Nos cruzamentos de complementacdo, a questdo do alelismo versus ligacao
em um locus sempre existird em pequenas populagdes segregantes (<200 individuos).
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Marcadores moleculares: séo utilizados como ferramentas que auxiliam na selegéo indireta
de genes R (genes de resisténcia), eles nos possibilitam a identificagéo e caracterizagdo de
fontes de resisténcia, através da selecdo de genotipos que contenham regides associadas a
resisténcia ou regides especificas de interesse, pois, geralmente, 0s genotipos que vieram dos
processos de melhoramento tendem a ser semelhantes fenotipicamente (BERALDO et al.,
2009). Apesar da singularidade do locus Co-1 como o Unico representante de resisténcia a
antracnose oriundo do pool génico andino, marcadores ligados a esse locus foram dificeis de
serem encontrados (MELOTTO et al., 2000).

Dois marcadores em arranjo de repulsdo (quando os marcadores nao estdo localizados
no mesmo membro do par de cromossomos homologos) foram relatados (MENDOZA et al.,
2001) e um marcador STS (Sequence Tagged Site) codominante, SEACT/MCCA, foi

identificado como estando ligado ao locus Co-1.

Localizagdo no mapa: O locus andino Co-1 foi mapeado para o grupo de ligacdo B1 usando
SEACT/MCCA (Figura 1), e os dados confirmaram a localizagdo de Co-1 em B1 (MENDEZ
de VIGO 2001), que utilizaram 0 SEACT/MCCA como marcador de repulsdo para mapear Co-1
(YOUNG e KELLY, 1997). Evidéncia indireta vem do posicionamento de dois loci
investigados provisoriamente chamados de Co-x e Co-w para B1, ambos os loci vém da cultivar
Jalo EEP558, utilizada como parental na populacdo de mapeamento (KELLY e VALLEJO,
2004).

O locus Co-1 estd localizado perto da regido telomérica. O gene de resisténcia
localizado nas proximidades do Co-1 é o gene Andino Ur-9 na cultivar ‘PC 50’ que condiciona
a resisténcia a ferrugem do feijdo (causada pelo patégeno Uromyces appendiculatus) (KELLY
et al., 2003). Recentemente, em 2019, os resultados obtidos em analise com SNPs, nas
cultivares Xana, Cornell49242, AND277 e Ouro Negro, indicaram que o0 gene de resisténcia
estava localizado no final do cromossomo Pv01, intimamente ligado ao marcador CVV542014
(em uma frequéncia de recombinacdo de 2,1 cM), que foi posicionado fisicamente em 49,79
MB. Este gene estd posicionado em torno dos marcadores 49, 46-49, 76 Mb do genoma do
feijoeiro. Esta posicdo genética corrobora com a localizacéo encontrada na populagéo resultante
do cruzamento RIL Xana x Cornell49242 para o gene Co-1. Este mesmo marcador, CV542014
esta proximo ao alelo Co-1* (0,7 ¢cM) na populagdo resultante do cruzamento AND277 x Ouro
Negro (MURUBE, CAMPA e FERREIRA, 2019).
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Valor Genético: O locus Co-1 estd presente na maioria das cultivares oriundas da regido
andina pesquisadas, com diferengas alélicas existentes entre as cultivares. Esse locus, no
entanto, é muito valioso no melhoramento de variedades de feijoeiro de origem
mesoamericana, particularmente naqueles paises onde as cultivares mesoamericanas
predominam e sdo vulneraveis ao patégeno (BALARDIN et al., 1997; BALARDIN e
KELLY, 1998). O locus Co-1 é unico em importancia para os melhoristas desenvolverem
piramides de genes com genesde ambos os pools génicos de P. vulgaris. Entre os quatro alelos
confirmados descritos no locus Co-1, o alelo Co-12 oferece uma base mais ampla de
resisténcia, mas parece ter sido menos usado pelos melhoristas (KELLY e VALLEJO, 2004).
Cultivares provenientes de fora da regido andina e oriundas de paises como a Republica
Dominicana, por exemplo (PASTOR-CORRALES et al., 1995; BALARDIN e KELLY, 1998)
e, também, em cultivares do norte da Espanha, possuem alto nivel de susceptibilidade
(FERREIRA et al., 1998). Os melhoristas desses paises devem ter cuidado ao escolher alelos
de resisténcia no locus Co-1, pois ha diferencas alélicas em relagdo as racas locais do fungo.
Pela sua eficacia contra a raga mesoamericana 73 de C. lindemuthianum prevalente na
América do Norte, o gene Co-1 foi introduzido com sucesso na cultivar MA Black de feijdo e
também na Jaguar, Phantom e Raven, e em cultivares de feijao comercializas na América do
Norte, como a Newport e a Maritimo (BEAVER et al., 2003).

5.2 Locus Co-4

Origem: O gene Co-4, anteriormente conhecido pelo nome de Mexique 2, foi descrito por
Fouilloux em 1979 no gendtipo TO de P. vulgaris. O alelo deste gene, denominado Co-42, foi
observado na cultivar SEL 1308 e, na cultivar PI 207262, foi encontrado o alelo Co-4°
(KELLY; e VALLEJO, 2004; ALZATE-MARIN et al., 2007). A cultivar TO é muito
importante  no melhoramento, uma vez que é resistente a 44 das 50 racas de C.
lindemuthianum descritas no Brasil até o ano 2000 (ARRUDA et al., 2000).
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Alelos do Locus Co-4: Os genes presentes na cultivar P1 207262 sdo independentes dos loci
Co-1 e Co-2 (Gongcalves, et al., 1997). Testes adicionais de alelismo entre Pl 207262, TO, G
2333, e SEL1308 confirmaram que ha outro alelo no locus Co-4 que esta presente na linhagem
Pl 207262, 0 Co-4® (ALZATE, et al., 2001, 2002). Evidéncias indiretas para presenca de
outros alelos do locus Co-4 em Pl 207262 foram encontradas num estudo de marcadores
realizados com essa cultivar (YOUNG et al., 1998).

Durante os diversos estudos sobre o gene Co-4 foram encontrados novos alelos. O
segundo alelo, Co-42, presente no gendtipo SEL 1308, derivado da cultivar G 2333 e resistente
a antracnose, foi relatado como estando presente no locus Co-4 (YOUNG et al., 1998). O
segundo alelo fornece maior resisténcia do que o Co-4 original e é reconhecido dentre 0s mais
importantes genes de resisténcia descritos em feijado comum (BALARDIN e KELLY, 1998;
SILVERIO et al., 2002). Alelos adicionais do locus Co-4 foram identificados na cultivar Pl
207262, usando o marcador SAS13 (CACGGACCGAATAAGCCACCAACA), que é
caracterizado como muito eficaz na identificacio do alelo Co-4? (MOTA, 2015). Ao amplificar
o DNA das linhagens SEL 1308 (Co-4%) e Pl 207262 (Co-4%), ficou demonstrada a correlagio
entre esses alelos, que sdo de grande relevancia e que fornecem resisténcia da mesma forma

que o Co-4, nos referidos gendtipos de feijoeiro (VIEIRA, 2015).

As pesquisas tém revelado diferentes reacOes de resisténcia/susceptibilidade na
caracterizacdo fenotipica das cultivares e isso mostra a importancia da caracterizacdo genotipica
para auxiliar nas tomadas de decisdo nos programas de melhoramento genético do feijoeiro
(MOTA, 2015). Por exemplo, a proporcéo de segregacdo do gene de resisténcia apresentado
pela cultivar BRS Cometa em relacéo as ragas 73 (isolado ClI 1143) e 81 (Cl 1164) apresentou
diferencas em relagdo aos apresentados por 11 linhagens de Widusa (Co-1°), Cornell 49-242
(Co-2), México 222 (Co-3), BAT 93 (Co-3°), H1 (Co-3?), SEL 1360 (Co-5%), Michelite (Co-
11), Jalo Listras Pretas (Co-12), Jalo Vermelho (Co-1?), Pitanga (Co-1%) e Corinthiano (Co-1%),
Como mostrado na Tabela 3 (MORAIS, 2018).

O alelo Co-42 presente em Pl 207262 deve ter um uso menos amplo do que o Co-4
original em TO, ou Co-4? em SEL 1308, pois 0 alelo Co-4° fornece resisténcia a poucas ragas
do patdgeno (KELLY e VALLEJO, 2004). O alelo Co-42 foi proposto para ser um componente
da série alélica do gene Co-4 a partir de analises feitas na cultivar Pl 207262 (Alzate, et al.,
2002). Adicionalmente, andlises de laboratorio, usando marcadores moleculares,

evidenciaram que existem outros genoétipos altamente resistentes, como o da cultivar G 2338,
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originaria do México (Chiapas) e a cultivar G 2333, ambas, possuem uma piramide de
resisténcia dos 3 genes que inclui os outros alelos no locus Co-4 (Co-42 e Co-4%) (KELLY e
VALLEJO, 2004).

Marcadores: varios marcadores tém sido desenvolvidos para permitir a identificacdo e o
mapeamento dos diferentes alelos do locus Co-4, dentre eles, marcadores RAPD (Randomly
amplified polymorphic DNA), ligados em acoplamento e repulsdo na cultivar TO
(CASTANHEIRA et al., 1999; ARRUDA et al., 2000). Um marcador SCAR (Sequence
Characterized Amplified Region), bem utilizado é o SAS13, que se mostrou fortemente ligado
ao alelo Co-42 e que foi testado na cultivar SEL 1308 (YOUNG et al., 1998). Alguns anos mais
tarde sua eficacia foi confirmada por ALZATE-MARIN e colaboradores (2001). Uma fase de
leitura aberta do gene COK-4, que codifica uma serina-treonina quinase, foi clonada e mostrou
estar fortemente ligada, 0,39 cM (centimorgan) de distancia ao gene de resisténcia Co-42
(MELOTTO e KELLY, 2001). Marcadores de polimorfismo de nucleotideo Unico (single
nucleotide polimorphism - SNP) e marcadores de sequéncias polimorficas clivadas (Cleaved
Amplified Polymorphic Sequence, CAPS) para diferentes alelos do locus Co-4 foram
identificados e provaram ser mais eficazes do que o marcador SCAR na identificacdo de alelos
do locus Co-4 do feijoeiro (MELOTTO e KELLY, 2001). Posteriormente, foram testadas as
sensibilidades de tais marcadores na identificacio dos alelos de Co-4, Co-4? e Co-4° e foi
descoberto que o marcador molecular SAS 13, que amplifica também o alelo Co-42 foi
especifico, porém, ndo se mostrou alelo-especifico ao amplificar o alelo Co-4° quando a cultivar
Pl 207262 foi testada (VIEIRA, 2015). Segundo AWALE e KELLY, (2001) e ALZATE-
MARIN et al. (2007), o marcador SAS13 amplifica diferentes alelos do Co-4, inclusive, o alelo
Co-43 presente na cultivar “PI 207262, mas, para detectar o alelo Co-42, seria ideal a utilizagdo
de outro marcador o SH18 (VIEIRA, 2015).

Localizacdo no mapa: Evidéncias adicionais, de mapeamento, vieram do trabalho de
MENDEZ de VIGO (2001) que mapeou locus Co-4 usando o marcador SAS13 como sonda
molecular. O locus Co-4 foi mapeado para o grupo de ligacdo B8 no mapa integrado usando
SSR (Simple Sequence Repeats) (figura 1), também conhecidos como microssatélites, sdo
marcadores com alto nivel de polimorfismo e sdo formados por curtas sequéncias de
nucleotideos, normalmente de 1 a 6, repetidos, com marcadores desenvolvidos por CAIXETA
et al. (2003). A presenca do alelo Co-4 na SEL 1308, foi detectada por meio do marcador
SCAR, amplificado pelo primer SAS 13 (CACGGACCGAATAAGCCACCAACA)
construido por Young et al. (1998), o produto de amplificacdo do primer SAS13, se encontra a
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0,39 cM do alelo Co-4? e também do alelo Co-4 (MARCONDES, SANTOS e PEREIRA,
2010).

Os resultados das analises moleculares posteriores utilizando os marcadores, SY20 (Co-
4), SAS13 (Co-4?), SH18 (Co-4%), SAB3 (Co-5), mostraram a especificidade desses
marcadores, para os seus loci especificos, porém, ndo discriminaram os alelos (VIEIRA,
2015). Somente o marcador SH18 mostrou-se, ainda, alelo-especifico, discriminando Co-42
(MORAES, 2018). No caso do Co-4, Oblessuc e colaboradores (2015) propuseram que o locus
esteja localizado proximo a uma regido de 325 kb no cromossomo Pv08. Em outro artigo, foi

sugerido, que essa regido € a mais provavel para conter o gene Co-4 (PADDER et al., 2016).

Anteriormente, o locus Co-4 foi mapeado fisicamente usando hibridizacdo fluorescentein situ
(FISH - Fluorescent in situ hybridization) localizando-o0 no brago curto do cromossomo 8 do

feijoeiro que corresponde ao grupo de ligacdo B8 (MELOTTO et al., 2004).

Em trabalho publicado em 2007, Rodriguez-Suarez e colaboradores, analisaram o
padrdo de resisténcia a seis racas de C. lindemuthianum (6, 31, 38, 39, 65 e 357) na
descendéncia (F3) do cruzamento da cultivar espanhola Andecha (de origem andina) com o
genotipo mesoamericano A252, com o intuito de mapear 0s genes de resisténcia e, assim,
conseguiram posicionar Co-4 no grupo de ligacdo B8 de P. vulgaris, confirmando os dados
obtidos por Miklas e colaboradores (2000), Kelly e colaboradores (2003) e, Melloto e
colaboradores (2004), (Figura 1).

Valor genético: Co-4 é um locus complexo muito valioso dependendo de qual alelo € escolhido
no melhoramento de resisténcia a antracnose (KELLY e VALLEJO, 2004). Nos programas de
melhoramento do feijoeiro desenvolvidos no México, o gene Co-4 é muito fraco para ser
valioso na medida em que o alelo é superado por muitas ragas comuns do patégeno
(BALARDIN et al., 1997; GONZALEZ et al., 1998; KELLY, 2000). Por outro lado, o alelo
Co-4% na cultivar Pl 207262 é potencialmente Gtil no Brasil (ALZATE, et al., 2002, 2003;
GONCALVES, et al., 1999).

Os melhoristas devem concentrar sua aten¢do no alelo Co-4? como a melhor fonte de
resisténcia disponivel no locus Co-4 (BALARDIN e KELLY, 1998). O Co-4 foi confirmado
como o Unico gene na piramide de 3 genes no genoétipo G 2333 a oferecer resisténcia a raca
altamente virulenta 2047 do patégeno (SILVERIO et al., 2002).

Segundo Miklas e Kelly (2002), o marcador SAS13 provou ser muito Util para detectar
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resisténcia a antracnose, esses autores, também verificaram, que este marcador, caracterizado
como ligado ao alelo Co-42 de resisténcia a antracnose, amplificou 0 DNA das linhagens SEL
1308 (Co-4%) e P1 207262 (Co-4%). Um segundo marcador foi usado nesse estudo o marcador
SH18 (Co-4?%) que apresentou amplificacio apenas para a linhagem SEL 1308, assim foi
especifico para o alelo Co-42 (VARGAS-VAZQUEZ, 2019). Com isso, os marcadores SAS13
e SH18, se mostraram boas ferramentas nos programas de melhoramento (MORAIS, 2018). O
marcador SAS13, desenvolvido por Young e colaboradores (1998), esta ligado por acoplamento
ao alelo Co-4?, contudo, esse marcador esta posicionado mais distante do alelo de resisténcia
(2,93 cM), discordando de estimativas relatadas anteriormente na literatura (MOTA, 2015).
Nos trabalhos de Young e colaboradores (1998) e Oblessuc e colaboradores (2015), o SCAR
SAS13 ficou posicionado, respectivamente, a 0,39 e 0,70 ¢cM do alelo Co-42. De forma similar
a0 SAS13, 0 SCAR SH18 também esta ligado em fase de acoplamento a Co-42, corroborando
resultados apresentados por Awale e Kelly (2001), Oblessuc e colaboradores (2015) e

Trabanco e colaboradores (2015).

5.3 Locus Co-5

Origem: O gene Co-5, anteriormente nomeado como Mexique 3, foi descrito, primeiramente,
na cultivar TU originaria do cruzamento entre as cultivares Tenderette x México. Este gene
também esté presente nas cultivares SEL 1360 e G 2333 (VIEIRA, 2015).

Alelos: O locus Co-5 contém um segundo alelo o Co-5%. O mapeamento desses alelos revelou
que eles estdo organizados em aglomerados complexos onde loci ligados conferem resisténciaa
racas especificas (racas 6, 31, 39 e 40 do patdgeno) (COSTA et al., 2017). A resisténcia
conferida pelo gene Co-5, mostrou se dever a sua presenca nas linhagens de reproducédo TV
derivadas das cultivares (‘Tenderette' x Cozumel), TX (‘Tenderette’ x Taxco 1), TY (‘Tenderette'x
Taxco 1) e TW (KELLY e VALLEJO, 2004) e SEL 1360 derivadas de G 2333 (YOUNG e
KELLY, 1996). O mesmo alelo no locus Co-5 parece estar presente em TU, SEL 1360 e G
2333 (YOUNG e KELLY, 1996). As linhagens mexicanas, acima descritas, servem como
referencial de fontes de resisténcia, em especial as que apresentam os genes Co-3, Co-4 e Co-5
(KELLY e VALLEJO, 2004).
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Em 2004 Kelly e Vallejo, ndo conseguiram discriminar TU e SEL 1360 usando
diferentes racas do patdgeno, eles supuseram que ambos 0s gendtipos carregam o mesmo alelo
Co-5.

Dentre os loci de resisténcia podemos destacar os alelos Co-4 e 0 Co-5 que estdo entre
0s mais importantes, pois conferem protecdo contra a maioria das ragas presentes nas principais
regides produtoras de feijao (ISHIKAWA et al., 2006). Dessa forma, uma piramide de genes
Co-4/Co-5 é altamente desejavel, pois a cultivar obterd resisténcia a praticamente todas as racas
do patégeno, nas principais regides produtoras (MARCONDES, SANTOS e PEREIRA,
2010).

Marcadores: Um grande numero de marcadores moleculares esta disponivel para a cultura do
feijoeiro visando a resisténcia a doengas, utilizados por universidades, empresas publicas e
privadas na selecdo assistida (BARROS e SOUZA, 2012). Marcadores ligados ao locus Co-5
foram relatados anteriormente por Young e Kelly (1997).

O marcador SAB3 (Co-5) apresentou amplificacdo para as linhagens TU e SEL 1360,
linhagens essas que possuem o alelo Co-5, mostrando, assim, que se trata de um marcador
especifico (VIEIRA, 2015). Resultados esses, que corroboram os obtidos por Campa e
colaboradores (2009) que utilizaram esse marcador para verificar a resisténcia genética nas
linhagens TU e MDRK, confirmando a eficiéncia desse marcador (MORAIS, 2018).

Localizacdo no mapa: a localizacdo exata € desconhecida, pois a falta de polimorfismos para
0 marcador SAB3 em BAT 93 e Jalo EEP558 para ter uma maior precisao (MORAES, 2018).
Kelly e Vallejo, em 2004, ja afirmavam ndo ser possivel localizar a posicdo fisica do gene, e
nem em obras mais recentes, como mostrado por Moraes em seu trabalho de 2018, a presenca
desse gene nas linhagens foi detectada por testes moleculares que permitiram ao autor afirmar

apenas sua presenca e 0 cromossomo onde esta o gene:

A caracterizacdo molecular das linhagens fontes de resisténcia foi realizada com oito
marcadores caracterizados ligados a locus de resisténcia, que foram sete marcadores
SCAR SB12 (Co-3%), SF10 (Co-3%), SY20 (Co-4), SAS13 (Co-4?), SH18 (Co-4?%), SAB3
(Co-5) e SAZ20 (Co-6), e marcador STS g2303 (Co-3%). O loco de resisténcia a
antracnose Co-3 esta presente no cromossomo Pv04 do feijoeiro-comum, Co-4 esta
presente no cromossomo Pv08, e Co-5 e Co-6 estio no Pv07.
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Valor genético: O gene Co-5 ndo parece ter sido amplamente implantado no cultivo, embora
esteja entre 0s genes mais eficazes em um levantamento sobre resisténcia as racas de C.
lindemuthianum da América Central e México (BALARDIN et al., 1997). De acordo com
Marcondes, Santos e Pereira (2010), se for considerada a produtividade, tipo de grdos e a
presenca da piramide dos alelos Co-4/Co-5, as linhagens que os possuem destacam-se das que
nédo tem tal combinag&o. O uso limitado de Co-5 na reproducéo torna o gene ainda mais valioso
para melhoristas interessados em piramidizacdo de genes de resisténcia independente (KELLY e
VALLEJO, 2004).
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6 Consideraces Finais

A presente revisdo demonstra que ha uma variagcdo na capacidade de resisténcia a
antracnose em P. vulgaris e que alguns genes apresentam um espectro de resisténcia mais
amplo, em relacdo ao grande numero de racas do patdgeno, do que outros que tém um alcance
mais limitado. Na verdade, muitos genes de resisténcia sdo membros de uma série alélica
“Co”, como foi demonstrado no caso dos loci abordados neste trabalho, Co-1, Co-4 e Co-5, ou
se apresentam organizados como clusters de genes de resisténcia localizados num determinado
grupo de ligacdo, como, por exemplo, em B8. O mapeamento genético de P. vulgaris
confirmou a localizacdo da maioria dos genes de resisténcia a antracnose e proporcionou
oportunidades para criacdo de piramides de genes e, assim, pdde capacitar os melhoristas a
desenvolverem cultivares com resisténcias mais duradouras ao patégeno. Porém, mesmo em
pesquisas recentes, ainda nao se conseguiu localizar a posicdo exata do gene Co-5, apenas
posiciona-lo em relacdo ao cromossomo Pv07. E interessante notar que, dos genes analisados,
0 Unico proveniente do pool génico andino de P. vulgaris é o gene Co-1 e a sua série alélica;
os outros dois loci abordados neste trabalho, Co-4 e Co-5, sdo de origem mesoamericana,
assim como os outros genes da série “Co-*“. Ha varias pesquisas recentes que visam identificar
novos genes de resisténcia presentes no pool génico andino e que tém por objetivo, gerar mais
opcdes de piramidizacdo de genes. Ao longo deste trabalho, verificou-se que 0s programas de
melhoramento bem-sucedidos buscam incorporar, a um mesmo gendtipo de elite, mais de um
gene de resisténcia a antracnose e que os melhoristas tentam agregar um gene de resisténcia
proveniente do pool andino (Co-1 e seus alelos) e, pelo menos, mais um ou dois genes do pool
mesoamericano. Neste cenario, Co-4 e Co-5 se apresentam como boas alternativas para
conferir resisténcia a antracnose nos programas de melhoramento do Brasil. E bom lembrar,
que a cultivar altamente plantada no Brasil, BRS FC104,apenas possui resisténcia moderada a
antracnose, e, por isso, carece da incorporagdo dos melhores genes de resisténcia ao seu
patriménio genético. Este trabalho visou contribuir com informag@es atualizadas sobre genes
de resisténcia a antracnose e, assim, possibilitar o seu uso em programas de melhoramento
genetico, para, com isso, viabilizar a diminuicdo das perdas nessa cultura de enorme
importancia nutricional, econémica e cultural, para o Brasil e para a seguranca alimentar do

planeta.
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ANexos

FIGURA 1. Posicdes dos genes de resisténcia a antracnose Co-1 e Co-4 no mapa de ligagéo de

Phaseolus vulgaris. Modificado de Rodriguez-Suarez et al., (2007).
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Tabela 2. Relacéo entre resisténcia a antracnose, genes de resisténcia, pool génico da cultivar
de feijoeiro e ragas de Colletotrichum lindemuthianum. Modificado de KELLY e VALLEJO,
(2004).

Diferencial Gene de resisténcia Pool Génico
Cultivar

Michelite Co-11 MA
Michigan DarkRed Co-1 A
Kidney

Perry Marrow Co-13 A
Cornell 49242 Co-2 MA
Widusa Co-15 A
Kaboon Co-12 A
Mexico 222 Co-3 MA
Pl 207262 Co-43, Co-9 MA
TO Co-4 MA
TU Co-5 MA
AB 136 Co-6, co-8 MA
G 2333 Co-42, Co-5, Co-7 MA

MA = pool génico da América Central; A = pool génico andino.
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Tabela 3. Reacdo a antracnose (C. lindemuthianum) de linhagens de feijoeiro-comum em ensaios
conduzidos em ambiente controlado e caracterizagcdo molecular usando marcadores moleculares SCAR
e STS ligados ao locus de resisténcia a antracnose. Modificado de Morais (2018).

Linhagem Pool Locus /alelo Cromossomo Pat6tipo de C.
génico de lindemuthianum
resisténcia
73 81
MDRK Andino Co-1 Pv01 R R
Kaboon Andino Co-1.2 Pv01 R R
Perry Andino Co-1.3 Pv01 R R
Marrow
AND 277 Andino Co-1.4 Pv01 R R
Widusa Andino Co-1.5 Pv01 R S
TO Mesoamericano Co-4 Pv08 R R
SEL 1308 Mesoamericano Co-4.2 Pv08 R R
Pl 207262 Mesoamericano Co-4.3e Co- Pv08 e Pv04 R R
3.3
TU Mesoamericano Co-5 PvO7 R R
SEL 1360 Mesoamericano Co-5.2 PvO7 R S
BRS Cometa Mesoamericano Co-?a ND R R
BRS Mesoamericano Co-?a ND R R
Horizonte
Rosinha G2 Mesoamericano TSb - S S
Ruda Mesoamericano TSb - S S

(a) Locus ndo caracterizado; (tsb) Testemunha suscetivel; (ND) Informacdo ndo disponivel;
R- Plantas resistentes; S- Plantas suscetiveis.
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