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CARACTERIZAQAO FENOTIPICAE GENOIiPICA DE CARACTERES
AGRONOMICOS EM UMA POPULACAO DE LINHAGENS
RECOMBINANTES DE AVEIA (Avena sativa L.)"

Autor: Carolina Cover
Orientador: Luiz Carlos Federizzi

RESUMO

O melhoramento genético de aveia envolve a selecdo de multiplos caracteres
quantitativos e qualitativos. O conhecimento das regides gendmicas que afetam estas
caracteristicas possibilita a selecdo assistida por marcadores moleculares, técnica que
visa complementar a selegdo convencional. Sendo assim, o objetivo deste trabalho foi
de identificar regides gendmicas responsaveis por caracteres quantitativos (QTLS),
associadas a marcadores moleculares previamente identificados. O experimento foi
conduzido nos anos de 2008 e 2009, sendo empregadas 150 linhagens recombinantes de
aveia, oriundas do cruzamento entre os genotipos UFRGS 8 e UFRGS 930605. O
mapeamento de QTLs foi realizado através do método por intervalo composto. No
primeiro ano, 2008, foram identificados 34 QTLs, sendo estes distribuidos em nove
grupos de ligacdo e abrangendo 10 das 11 caracteristicas avaliadas. No ano de 2009,
foram detectados 22 QTLs para 11 dos 12 caracteres avaliados, sendo estes também
distribuidos em nove grupos de ligacdo. A porcao da variacao fenotipica explicada pelos
QTLs variou de 6,15% a 34,85%. Importantes QTLs foram identificados para caracteres
de interesse aos programas de melhoramento de aveia, como a estatura de planta, o
nimero de dias ao florescimento, o peso do hectolitro, o peso de mil gréos, o
rendimento de grdos, o peso de panicula e o nimero de gréos por panicula. Foram
observados QTLs para diferentes caracteres na mesma regido genémica, ou seja, ligados
aos mesmos marcadores moleculares, sendo que, varios destes caracteres também
apresentaram correlacGes fenotipicas significativas. A maioria dos QTLs detectados
apresentou expressdo em apenas um dos anos avaliados, porém alguns QTLS, como 0s
associados ao carater estatura de planta, foram detectados nos dois anos de avaliacao.
Sendo assim, os resultados gerados neste trabalho fornecem subsidios aos programas de
melhoramento genético de aveia, proporcionando um maior entendimento dos
mecanismos genéticos envolvidos com os caracteres de interesse. No entanto, estes
resultados devem ser integrados e validados em outras populagdes para que a selecao
assistida por marcadores moleculares possa ser realizada com sucesso.
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Rio Grande do Sul, Porto Alegre, RS, Brasil. (99p) Julho, 2010.



PHENOTYPIC AND GENOTYPIC CHARACTERIZATION AGRONOMIC
TRAITS IN A POPULATION OF RECOMBINANT INBRED LINES OF OATS
(Avena sativa L.)!

Author: Carolina Cover
Adviser: Luiz Carlos Federizzi

ABSTRACT

The genetic improvement of oats requires selection of multiple quantitative and
qualitative traits. Knowledge of the genomic regions controlling them makes possible
the adoption of marker-assisted selection, a supporting technique to conventional
breeding. Therefore, the objective of this study was to identify genomic regions
responsible for quantitative traits loci (QTLs) associated with molecular maker
previously identified. The experiment was conducted in 2008 and 2009 and employed a
population of 150 recombinant inbred lines of oats from the cross between the oat
genotypes UFRGS 8 and UFRGS 930605. QTL mapping was carried out by composite
interval analysis. In the first year, 2008, 34 QTLs were identified, which were
distributed in nine linkage groups, covering 10 of 11 traits studied. In 2009, 22 QTLs
were detected for 11 of 12 traits analyzed, which were also distributed in nine linkage
groups. Phenotypic variation explained by the QTLs ranged from 6.15% to 34.85%.
QTLs with important effect on the phenotypic variance were identified for traits of
interest in oat breeding programs, such as plant height, number of days to flowering, test
weight, thousand grain weight, grain yield, panicle weight and number of grains per
panicle. QTLs affecting different traits were identified in the same genomic region, i.e.,
linked to the same molecular markers. Several of these traits also revealed significant
phenotypic correlations. Most QTLs were detected in only one of the two years of
evaluation. Even though, some QTLsS, such as those associated with plant height, were
detected in both years. The results generated in this work provide a better understanding
of the genetic basis controlling traits of interest, which can be useful for oat breeding
programs. However, these results should be validated in other populations in order to
allow the marker-assisted selection to be successful.

! Master of Science dissertation in Agronomy, Faculdade de Agronomia, Universidade Federal
do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, RS, Brazil. (99p) July, 2010.
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1 INTRODUCAO

A aveia (Avena sativa L.) € uma importante cultura tanto para a alimentagéo
humana quanto animal, podendo também ser utilizada como pastagem ou como
cobertura verde dos solos no inverno. No Sul do Brasil, a aveia é uma das principais
culturas utilizadas, resultado do intenso melhoramento genético da cultura, que
determinou a introducgédo desta no sistema de semeadura direta.

Até a década de 80, as principais variedades de aveia cultivadas eram
provenientes dos Estados Unidos ou Argentina, e apresentavam problemas de adaptacao
ao ambiente brasileiro, principalmente por apresentarem um longo ciclo de cultivo e
uma elevada estatura, o que resultava no acamamento de plantas e em baixos
rendimentos de graos e baixa qualidade do produto. Assim, para que a cultura pudesse
se inserir no sistema de producdo foi necessario uma mudanca drastica nestes
caracteres, originando variedades com ciclo e estatura reduzidos e maior rendimento e
qualidade de gréos.

Apesar dos avancos obtidos nas modernas variedades de aveia, ainda existem
muitas oportunidades para melhorar a eficiéncia dos programas de melhoramento
genético da cultura, principalmente no que diz respeito ao uso de técnicas de
biotecnologia.

Dentre as varias ferramentas da genética molecular disponiveis para o
melhoramento de plantas, os mapas genéticos tém se revelado como um recurso de

grande valor, pois permitem a localizacdo de genes ou locos responsaveis por



caracteristicas quantitativas (QTLs) sem a necessidade de conhecimento prévio da
arquitetura genetica da caracteristica. Com o advento dos marcadores moleculares, tem-
se desenvolvidos mapas genéticos cada vez mais saturados, permitindo identificar
marcadores associados as caracteristicas de interesse através do mapeamento molecular.

Recentes avangos em marcadores moleculares foram feitos com o
desenvolvimento da tecnologia DArT (Diversity Arrays Technology), que € um sistema
de genotipagem baseado em uma plataforma de microarranjos, o qual independe de
informacdes prévias do genoma, produz dados em grande escala e baixo custo.

No ano de 2007, linhagens recombinantes de aveia, resultantes do cruzamento
entre os gendtipos UFRGS 8 e UFRGS 930605, foram submetidas, pelo Programa de
Melhoramento Genético de Aveia da UFRGS, para analise de marcadores DArT, sendo
gerados nesta analise 177 marcadores moleculares.

Com a disponibilidade desses marcadores moleculares € possivel a construgdo
de mapas genéticos de ligacdo para a populacdo oriunda do cruzamento, bem como se
faz necessario identificar a cosegregacdo destes marcadores de DNA com as
caracteristicas fenotipicas de interesse, especialmente com as caracteristicas

quantitativas, sendo esse um dos objetivos deste trabalho.

Objetivo geral
Caracterizar, fenotipicamente e genotipicamente, linhagens recombinantes de

aveia para diferentes caracteres de interesse agrondmico na cultura.



Objetivos especificos

1.

Fenotipar a populacdo de linhagens recombinantes de aveia oriundas do
cruzamento entre UFRGS 8 x UFRGS 930605, em relacdo aos principais
caracteres adaptativos e de rendimento da cultura.

Construir uma mapa genético a partir de marcadores moleculares DArT
previamente identificados.

Identificar, na populagédo de linhagens recombinantes, QTLs relacionados
aos principais caracteres fenotipicos avaliados, em diferentes anos.

Determinar os efeitos de cada QTL mapeado.



2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 A aveia

A aveia € um cereal de inverno com centro de origem no Oriente Médio e
Mediterraneo, possuindo ampla adaptacdo geogréafica, sendo cultivada em diferentes
locais do mundo. A maior distribuicdo e cultivo estdo concentrados em areas de clima
temperado e umido, na América do Norte, Europa e Russia (Murphy & Hoffman, 1992).
Na América Latina, o Brasil € um dos maiores produtores de aveia para grdos, sendo
sua introducdo atribuida aos imigrantes espanhois (Federizzi, 2002).

As aveias formam uma série polipldide onde ocorrem espécies dipldides,
tetraploides e hexaploides, com numero basico de cromossomos igual a sete. A aveia
branca (Avena sativa L.) € uma espécie alohexapléide com 2n = 6x = 42 cromossomaos,
combinando os genomas AACCDD de trés espécies ancestrais diploides (Thomas,
1992). Pertencente a famila Poaceae, tribo Avenae €, dentre as gramineas cultivadas, a
que possui 0 maior genoma, superando o trigo (Thomas, 1992). E uma espécie anual
que se reproduz por autofecundacéo, destinada a produgéo de gréos para a alimentagéo
humana e animal.

Na regido sul do Brasil, a aveia tem sido uma excelente alternativa agronémica e
econdmica de inverno, proporcionando aos agricultores a adocdo do sistema de
semeadura direta. Assim, a aveia contribui de maneira direta na conservagéo do solo, na
reducdo dos custos de producdo e para uma maior sustentabilidade dos sistemas

agricolas (Federizzi, 2002).



O melhoramento genético de aveia no Brasil é recente, com aproximadamente
trinta e cinco anos. Inicialmente, as variedades utilizadas eram provenientes dos Estados
Unidos e Argentina, sendo destinadas a producdo de forragem e posterior colheita de
gréos. Estas variedades ndo apresentavam adaptacdo adequada aos nossos ambientes,
proporcionando gréos de baixa qualidade e de baixo rendimento (Federizzi & Pacheco,
2009). A substituicdo de variedades antigas por variedades modernas, com melhor tipo
agrondmico, maior adaptacdo ambiental, melhor rendimento e qualidade de grdos, fez
com que o pais deixasse de ser um importador tornando-se autossuficiente na producéao
de gréos de boa qualidade (Carvalho et al., 1987).

Em aveia, os programas de melhoramento visam selecionar gendtipos que
apresentem grdos de elevada qualidade, com alto potencial de rendimento e com
resisténcia as principais doencas. Porém, para potencializar o rendimento de gréos,
caracteres adaptativos como o ciclo e estatura de planta também possuem um papel
fundamental, devendo ser avaliados durante o processo de selecdo. Como a maior parte
das caracteristicas de importancia agronémica em aveia, como o rendimento de gréos e
0 peso do hectolitro, sdo herdados de maneira quantitativa e estdo sob forte influéncia
do ambiente, o processo de selecdo convencional € dificultado, fazendo-se necessario o
desenvolvimento de técnicas de selecdo baseadas no gendétipo dos individuos,
proporcionando assim um maior ganho genético e de forma rapida e eficiente (Holland,

1997a).

2.2 Caracteres adaptativos em aveia
2.2.1 Ciclo e estatura
Dentre os principais caracteres que foram modificados na cultura da aveia

durante sua adaptacdo ao ambiente do Sul do Brasil, o ciclo, ou 0 nimero de dias ao



florescimento € um dos que merece maior destaque, ja que o nimero de dias do plantio
a colheita foi reduzido de 190 para menos de 130 dias (Federizzi & Pacheco, 2009). Em
trabalhos realizados por Barbosa Neto et al. (2000) foi estimado que houve uma
reducdo de 21% do ciclo ou -1,5 dias por ano, quando comparados gendtipos modernos
com os dos anos 70. A precocidade de ciclo permite um melhor ajuste das cultivares as
condi¢cBes de luminosidade e temperatura, podendo também ser usada como um
mecanismo de escape a ocorréncia de moléstias como as ferrugens, além de favorecer o
sistema de cultivo adotado no sul do Brasil, onde s&o utilizadas duas culturas anuais em
sucesséo, sendo uma de verdo e outra de inverno (Federizzi, 2002).

O numero de dias para o florescimento é importante fator de adaptacéo da aveia
aos diferentes ambientes de cultivo, sendo que para este carater foram identificados, em
germoplasma brasileiro, dois sistemas génicos com dominancia para a precocidade. O
primeiro sistema foi identificado em UFRGS 8, com um gene de grande efeito e o
segundo sistema em UFRGS 7, com dois genes de menor efeito (Federizzi, 1996a).
Dados recentes demonstram que o gene presente em UFRGS 8 é de insensibilidade ao
fotoperiodo (Locatelli et al., 2008).

O evidente ganho genético no ciclo vegetativo em aveia, pode ser explicado
devido aos altos valores de herdabilidade encontrados para o carater. A herdabilidade
descreve a proporcdo da variancia fenotipica que pode ser transmitida dos pais a
progénie, porém vale ressaltar que a herdabilidade varia de acordo com a populacdo em
estudo bem como com o efeito do ambiente sobre o carater. Em trabalhos realizados
com gendtipos brasileiros, Bertan et al. (2002), encontrou um valor de herdabilidade no
sentido amplo de 0,60. Nos genotipos avaliados por Amaral et al. (1995), a

herdabilidade para precocidade de ciclo variou de 0,19 até 0,59, sendo que a maioria



dos valores de herdabilidade para ciclo situou-se acima de 0,30, e 16% foram superiores
a 0,50.

Outro carater que sofreu forte pressdo de selecdo nos programas de
melhoramento de aveia foi a reducdo da estatura da planta. As variedades antigas
apresentavam mais de 150 cm e, em anos de bom ambiente, cresciam demais e
acamavam, o0 que prejudicava a colheita e a qualidade dos grdos (Federizzi, 2002). A
reducdo da estatura estd associada ao aumento da relagdo grdo/biomassa aparente, além
de permitir que novas tecnologias, como altos niveis de adubacdo e irrigacdo, sejam
adotados sem que ocorram perdas por acamamento. Porém, para Brown et al. (1980),
plantas de aveia do tipo semiando podem apresentar menores rendimentos, isso devido
ao tamanho reduzido dos gréos. As variedades modernas apresentam estatura entre 90 e
120 cm (Floss et al., 2001). Ao comparar variedades antigas e modernas, Barbosa Neto
et al. (1996), estimou uma reducdo da estatura de plantas de aveia de 31% ou 1,60
cm.ano™ .

Em genotipos brasileiros, Federizzi et al. (1996b) e Milach & Federizzi (2001),
verificaram a existéncia de dois sistemas distintos controlando a estatura em aveia: o
primeiro é baseado em genes dominantes para baixa estatura, presentes nas linhagens
UFRGS 884095 e UFRGS 884077, provavelmente os mesmos genes conhecidos
internacionalmente como DW 6 e DW 7; e o segundo tem por base genes de menor
efeito e recessivos, presentes nas variedades brasileiras UFRGS 7 e UFRGS 15.

Para o carater estatura de planta, Amaral et al. (1995), encontraram valores de
herdabilidade elevados, sendo que 87,5% dos genoOtipos avaliados apresentaram
herdabilidade superior a 0,50.

Apesar dos avangos ja obtidos no melhoramento genético de aveia em relacédo ao

numero de dias ao florescimento e a estatura de planta, estes caracteres ainda séo alvos



de estudos dos programas de melhoramento, que visam & otimizacdo destes no
desenvolvimento de variedades adaptadas aos mais diversos sistemas de producéo e

com elevados rendimentos de gréos.

2.3 Componentes do rendimento em aveia

A producéo de altos rendimentos em cereais requer, mais que em outras culturas,
o controle dos diferentes componentes responsaveis pelo desenvolvimento biolégico da
cultura (Bellido, 1991). Durante o periodo de crescimento tem lugar a diferenciacdo dos
Orgdos vegetativos e reprodutivos determinando-se a quantidade de biomassa produzida,
sua distribuicdo e especialmente sua acumulacdo no grédo. A formacdo do rendimento
deve ser, portanto, considerada em relacdo a todos os fatores e processos responsaveis
da biomassa total e, de maneira singular, com o0 componente economicamente mais
importante, que é o rendimento de grdos (Bellido, 1991).

Em cereais, Grafius (1956) sugeriu que o rendimento de grdos é o resultado da
multiplicacdo de trés componentes: o numero de paniculas/planta; o nimero de
grdos/panicula e o peso de grdaos. JA Donald (1968), propds ideotipos de plantas, 0s
quais seriam desenvolvidos com base no conhecimento fisiologico do rendimento, no
qual os melhoristas poderiam selecionar morfologicamente e fisiologicamente. A busca
de um ideotipo de planta € um método de selecdo que visa aumentar o potencial
genético de rendimento, baseado na modificacdo de caracteres individuais. A planta
ideal deve combinar as caracteristicas que serdo usadas como critério de selecéo indireta
para rendimento de grdos. O ideotipo de planta de aveia, segundo Peltonen-Sainio
(1990), é composto de caracteristicas tais como alta producéo de fitomassa, com um alto
peso de panicula, resultante de um grande nimero de grédos, baixa estatura de planta e

precocidade.



2.3.1 Crescimento inicial e fitomassa

O crescimento inicial esta diretamente associado ao aproveitamento da radiacao
solar disponivel no inicio do ciclo da cultura, quando as plantas com maior crescimento,
se beneficiam com a maior captacdo de energia (Almeida et al., 1998). O crescimento
inicial aumenta a capacidade produtiva dos cereais atraves da fixacdo e distribuigdo de
fotoassimilados na planta, sendo, portanto, um importante aspecto a ser utilizado no
processo de selecdo (Causse et al., 1995).

A producdo de fitomassa também pode potencializar a formacdo de gréos,
através da maior area fotossintética para a producdo de carboidratos, resultando em
grdos maiores e mais pesados (Boukerrou & Rasmusson, 1990). Porém, no processo de
selecdo, ndo se deve selecionar plantas mais vigorosas, mas sim plantas que em
densidade adequada manifestem o seu crescimento maximo, a fim de que permitam que

plantas vizinhas também possam manifestar essa caracteristica (Almeida et al., 1998).

2.3.2 Numero de colmos férteis por metro

Dentre os diversos componentes do rendimento em cereais encontra-se 0 nimero
de colmos férteis por metro, que € uma medida que visa identificar o potencial de
afilhamento das plantas. Os afilhos sdo colmos axilares, produzidos pelo colmo
principal ou colmos laterais e se originam pela diviséo celular da terceira camada de
celulas do colmo, no ponto onde se encontram as folhas (Bonnett, 1961).

O afilhamento é fundamental na determinacéo do rendimento de grdos em aveia,
pois afeta 0 nimero de paniculas por area (Davidson & Chevalier, 1990). Para se obter
maior rendimento e qualidade de grdos, os afilhnos devem alcancar um crescimento

sincronizado com o colmo principal.
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O numero de afilhos férteis depende das condi¢gdes ambientais presentes durante
a iniciacdo do primordio do afilho, sendo que estresses ambientais durante este periodo
podem inibir a sua formacéo e, em estadios posteriores, causar o seu abortamento (Mass
et al., 1994). O afilhamento é uma caracteristica desejavel para os cereais cultivados no
Sul do Brasil, de modo a proporcionar maior plasticidade as culturas frente as condi¢des

climéticas adversas (Alves et al., 2005).

2.3.3 Indice de colheita

O indice de colheita é a relacdo entre o rendimento de grdos e o total de
biomassa aparente produzida, sendo que esta relacdo mede a eficiéncia entre a producao
total de biomassa e a producdo econémica. O indice de colheita, assim como os demais
componentes do rendimento, pode ser afetado pelas condi¢des ambientais, onde
condicGes desfavoraveis na pré-antese, combinadas com condi¢des favoraveis no
enchimento de gréos, tendem a aumentar o indice de colheita, resultado da producéo de
grdos mais pesados. Baixos indices de colheita podem ser decorrentes de um ambiente
favoravel no periodo anterior a antese, 0 que favorece o crescimento vegetativo,
combinado com condic¢des desfavoraveis durante o enchimento de gréos (Peltonen-
Sainio et al., 2008).

Em genotipos brasileiros de aveia, o indice de colheita tem alcangado, nos
ultimos anos, melhores resultados com a reducdo da estatura de planta e com o aumento
do nimero de gréos e do peso de grdos por panicula (Barbosa Neto et al., 2000). Para
Peltonen-Sainio et al. (2008), a introducdo dos genes do nanismo nas cultivares
modernas de aveia contribuiu no aumento do indice de colheita, pois a reducdo da
estatura de planta para incrementar a resisténcia ao acamamento, teve como

consequéncia a reducdo da demanda de assimilacdo para a elongacdo do colmo,
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reduzindo a habilidade para a producéo de biomassa e aumentando para a producdo de
grdos. Em algumas cultivares, o indice de colheita tem apresentado uma maior
associacdo com o peso de grdos do que com numero de grdos por panicula, o que
também pode estar associado ao fato de que o maior nimero de gréos tende a diminuir o

peso dos gréos e, consequentemente, o rendimento (Peltonen-Sainio et al., 2008).

2.3.4 Peso do hectolitro

Em aveia, 0o peso do hectolitro é um importante parametro utilizado na
comercializacdo dos gréos, especialmente no que se refere ao rendimento industrial,
representando o peso de graos por unidade de volume. Este carater esta relacionado com
a quantidade de flocos produzida.

O peso do hectolitro na década de 40, em anos bons para a cultura da aveia,
estava ao redor de 44 kg.hL™, valor que ndo se pode comparar diretamente com 0s
dados de hoje, porque agora os grdos sdo desaristados, processo ndo empregado
antigamente (Federizzi, 2002). Porém, segundo Barbosa Neto et al. (1996), houve um
aumento de 124,2% no peso do hectolitro ou 0,92 kg.hL™.ano™ nas variedades da
época.

Na analise conjunta do ensaio brasileiro de cultivares de aveia do ano de 2009,
as variedades mais recentes, URS 21 (48,3 kg.hL™), UPFA 22 Temprana (47,6 kg.hL™)
e UFRGS 19 (46,8 kg.hL™), apresentam os melhores pesos do hectolitro na média de

todos os ambientes testados (Floss et al., 2009).
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2.3.5 Peso de panicula

Outro carater importante em aveia é 0 peso da panicula, principalmente porque
dois dos componentes primérios do rendimento de graos, espiguetas por panicula e peso
dos gréos sdo parte predominante deste carater (Chapko & Brinkman, 1991).

Em aveia, cada espigueta, que comp8em a panicula, pode apresentar de um a
trés grdos (Bonnett, 1961), sendo que usualmente cada panicula possui de 20 a 120
espiguetas. O numero de flores férteis por panicula depende de diversos fatores como,
por exemplo, o potencial genético da cultivar e as condi¢fes climaticas na antese e na
fecundacéo (Petr et al., 1988).

Alguns trabalhos apresentaram forte correlacdo entre o peso da panicula e o
rendimento de gréos (Peltonen-Sainio, 1990; Chapko & Brinkman, 1991), o que
justifica 0 uso deste carater como um critério de selecdo por alguns programas de
melhoramento. O peso de panicula em aveia apresenta valores de baixa a média
herdabilidade, sendo encontrados valores que variam entre 0,21 e 0,40 (Caierdo, 2000;
Federizzi et al., 1993). O fato de serem encontrarem baixos valores de herdabilidade
para 0 peso de panicula se deve ao controle do carater, que se da por varios genes e que
sofrem forte influéncia no ambiente (Bertan et al., 2002). Em estudo realizado com
treze cultivares de aveia recomendadas para o sul do Brasil, foi encontrado um valor
médio de peso de panicula de 1,72 gramas (Valentini et al., 2008).

Em genotipos brasileiros, o peso de graos foi o caractere que mais contribuiu no
aumento do rendimento de grdos, sendo estimado um ganho de 20% ou 0,5 mg.ano™,
comparando-se as variedades da década de 70 com as da década de 1990 (Barbosa Neto
et al., 2000). Valores de herdabilidade para este carater, em aveia, foram encontrados

variando entre 0,38 e 0,75 (Federizzi et al., 1993; Bertan et al., 2002; Valentini et al.,
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2008). Nas cultivares de aveia recomendadas para cultivo no Brasil, no ano de 2008, o

valor médio do peso de mil grdos foi de 32,8 gramas (Floss et al., 2008).

2.3.6 NUmero de graos por panicula

Os gréos representam o rendimento econémico da cultura, sendo assim um dos
focos principais dos programas de melhoramento. Porém, o incremento no nimero de
grdos por panicula, em aveia, pode estar associado com a redugdo no peso dos graos
(Peltonen-Sainio et al., 2008). Para este carater, foram encontrados valores de baixa a
média herdabilidade, com indices variando entre 0,14 e 0,47 (Federizzi et al., 1993;
Bertan et al., 2002), valores que refletem a dificuldade de serem obtidos maiores ganhos
genéticos durante o processo de selecdo. O valor médio do nimero de grdos por
panicula de aveia, encontrado em estudo realizado com treze cultivares recomendadas,

foi de 53,7 (\Valentini et al., 2008).

2.3.7 Rendimento de graos

O rendimento de grdos em cereais é obtido através do produto do rendimento
biologico pelo indice de colheita e o rendimento bioldgico sendo produto da taxa de
crescimento pela duracdo do periodo de crescimento (Takeda et al., 1980). Desta forma,
o rendimento de grdos € igual a taxa de crescimento multiplicada pela duracdo do
periodo do crescimento e pelo indice de colheita. Assim, a obtencdo de cultivares de
cereais com alto rendimento de gréos esta associada a selecdo de genotipos com maiores
indices de colheita (Donald & Hamblin, 1976).

Segundo Barbosa Neto et al. (2000), o rendimento de grdos em gendtipos
brasileiros de aveia cresceu na ordem de 44 kg. ha™.ano™, ou 22% em 40 anos, sendo o

peso de grdos o carater que mais contribuiu para este aumento. No ano de 2008, o
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rendimento médio das cultivares de aveia recomendadas pela Comissdo Brasileira de
Pesquisa de Aveia, em Eldorado do Sul, foi de 4116 kg/ha (Pacheco et al., 2009).

Como visto, o rendimento de grdos em aveia é resultado da combinacdo de
diversos componentes, sendo que o desenvolvimento de um gen6tipo com alto potencial
de rendimento de gréos depende do conhecimento da complexa relacdo entre eles e
também da identificacdo de quais podem ser mais passiveis de modificacdo e de ganho
genético. Aléem disso, a forte influéncia do ambiente nestes caracteres, indicado pelos
baixos a intermediarios valores de herdabilidade, evidenciam a necessidade de
utilizacdo de novas técnicas que permitam aprimorar o processo de selecdo

convencional.

2.4 Marcadores moleculares

Até meados da década de 60, os marcadores utilizados em estudos de genética e
melhoramento eram controlados por genes associados a caracteres morfolégicos, em
geral fendtipos de facil identificacdo visual. Estes marcadores morfoldgicos
contribuiram significativamente para o desenvolvimento teérico da analise de ligacdo
génica e para a construcdo das primeiras versdes de mapas genéticos (Ferreira e
Grattapaglia, 1998). No entanto, a utilizacdo de marcadores morfologicos apresenta
algumas limitacbes de uso, isto porque, frequentemente, sdo controlados por genes
dominantes, ndo permitindo a distingdo entre genotipos heterozigotos e homozigotos
dominantes (Cavalli, 2003).

O desenvolvimento dos marcadores moleculares, no inicio da década de 80,
representou grande avango no conhecimento dos caracteres quantitativos, devido a
disponibilidade de numero suficiente de marcadores para a associacdo aos diferentes

alelos da espécie em estudo. Com isso, mapas genéticos contendo grande nimero desses
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marcadores foram construidos para vérias espécies, possibilitando o mapeamento dos
locos controladores dos caracteres quantitativos.

Os marcadores moleculares traduzem as diferencas na seqiiéncia de DNA de
diferentes gendtipos de uma determinada espécie. Estas variagcbes sdo chamadas de
polimorfismos, sendo originadas por rearranjos cromossomicos, como insercoes,
duplicacdes, delecdes, mutacGes (Griffiths et al.,, 2006). Segundo Ferreira &
Grattapaglia (1996), marcadores moleculares sdo todo e qualquer fen6tipo molecular
oriundo de um gene expresso ou de um segmento especifico de DNA.

Os marcadores moleculares tém vantagens sobre os marcadores morfoldgicos
porque, na grande maioria, sdo herdados de forma codominate e raramente exibem
interacOes epistaticas ou pleiotropicas; podem ser detectados tanto em tecidos jovens
como adultos e, teoricamente utilizaveis em qualquer estagio de desenvolvimento da
planta (Milach, 1998).

Varios tipos de marcadores moleculares tém sido desenvolvidos, os quais podem
ser utilizados conforme os objetivos de cada trabalho. A primeira técnica desenvolvida
para a identificacdo de marcadores baseados em DNA foi de RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism). Esta técnica baseia-se na diferenca de comprimentos
de DNA gerados quando clivados com a mesma enzima de restricdo e que diferem
quanto ao tamanho, em numero de pares de bases, em individuos geneticamente
diferentes, como resultado de possiveis mutacdes nos sitios de restricdo, delecdes,
insercOes, translocacbes ou inversdes, 0s quais alteram a distancia entre os sitios de
restricdo (Botstein et al., 1980).

Na década de 1980, foi desenvolvida por Kary Mullis (Mullis & Faloona, 1987),
a técnica de PCR (Polymerase Chain Reaction) a qual é baseada em ciclos continuos de

desnaturacdo e amplificacdo das fitas de DNA mediados pela enzima DNA polimerase
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em pontos especificos do genoma, determinado pelo anelamento de primers especificos
de sequéncias complementares a estes pontos. A primeira técnica derivada da PCR foi
RAPD (Random Amplified Polymorphism DNA) desenvolvida por Williams et al.,
(1990). Com a técnica de RAPD, foi possivel superar a limitacdo encontrada na técnica
da PCR, a qual exigia a utilizacdo de iniciadores especificos (primers) construidos a
partir de sequéncias conhecidas de DNA. A possibilidade de utilizar iniciadores
arbitrérios, que amplificam sequéncias-alvos desconhecidas, trouxe novas perspectivas
para a identificacdo de marcadores moleculares. Entretanto, uma das limitagdes
encontradas no uso de RAPD foi a baixa repetibilidade dos resultados.

A técnica baseada em PCR levou a descri¢do de outras classes de marcadores
moleculares, como o AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) (Zabeau &
Vos, 1993) e SSR (Simple Sequence Repeat) (Litt & Luty, 1989), também conhecidos
como microssatélites. Estes marcadores caracterizam-se pela maior repetibilidade, pelo
grande poder de resolucéo e pelos altos niveis de polimorfismo.

Mais recentemente, foram desenvolvidos marcadores moleculares baseados na
técnica de hibridizacdo por microarranjo de DNA (DNA microarray). Esta técnica
permite medir a expressao de transcritos em larga escala e com isso a observacédo
simultanea de varias centenas de locos polimdrficos espalhados pelo genoma. O
emprego destes arranjos segue alguns passos, como: sintese do arranjo de DNA, preparo
de sondas, hibridizacdo do arranjo, deteccdo do sinal e analise dos dados (Caixeta et al.,
2009). Dentre os tipos de marcadores que utilizam esta técnica estdo os DArT (Diversity
Arrays Technology) (Jaccoud et al., 2001) e os SFPs (Single Feature Polymorphisms)
(Borevitz et al., 2003).

A tecnologia DArT é baseada em uma plataforma de microarranjos,

independente de informacdes prévias do genoma, a qual produz dados em grande escala
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e baixo custo (Jaccoud et al., 2001). A técnica consiste de que, para cada amostra de
DNA individual que é estudada, sdo desenvolvidas representacdes genémicas através da
digestdo de DNA gendmico com enzimas de restricdo e posterior ligagdo de adaptadores
aos fragmentos digeridos. Em seguida é feito um PCR onde sdo utilizados primers
complementares a sequéncia dos adaptadores para reduzir a complexidade do genoma.
Os fragmentos amplificados sdo clonados. Esses insertos clonados s&o novamente
amplificados, purificados e arranjados em um suporte solido (microarranjo), resultando
em um “discovery array”. Representagcdes gendmicas, preparadas a partir de genomas
individuais alvos de estudos, sdo hibridizados a esse “discovery array” para a
identificacdo de polimorfismos. Os clones polimorficos (marcadores DArT) mostram
intensidade de sinais de hibridizacdo varidveis para diferentes individuos, conforme 0s
genotipos (Jaccoud et al., 2001).

Os marcadores moleculares podem ser empregados em estratégias como o
mapeamento e selecdo assistida por marcadores (MAS — Marker Assited Selection), que
¢ uma poderosa ferramenta para a selecdo indireta de caracteres que apresentam
dificuldade de avaliacdo nos primeiros estadios de selecdo e/ou que sdo altamente
afetados pelo ambiente (Schuster et al., 2001). Os marcadores também tém sido
aplicados em andlise genética com as mais diferentes finalidades, tais como:
identificacdo de clones, testes de paternidade, anélise de fluxo génico, determinacgéo de
parentesco e na construcdo de mapas genéticos, necessarios para 0 mapeamento de
locos responsaveis por caracteristicas quantitativas, os QTLs (Quantitative Trait Loci).

O uso dos marcadores moleculares na analise de caracteristicas quantitativas
parte do pressuposto de que com a genotipagem de plantas pelos marcadores pode ser
utilizada para obter informacdes indiretas sobre os genotipos de determinado QTL.

Portanto, se 0 QTL estiver proximo do marcador, eles podem cosegregar. O ideal seria a
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disponibilidade de um grande nimero de marcadores, ou seja, de um mapa genético
saturado, que permita a detecgdo de um QTL em qualquer parte do genoma (Tanksley,

1993).

2.5 Mapeamento genético

Os mapas genéticos representam a ordem dos locos ao longo do cromossomo e a
distancia relativa entre eles. A construgdo de mapas genéticos foi viabilizada apds a
descoberta, no inicio do século passado, da ligacdo entre genes e da localizacdo destes
nos cromossomos (Vieira et al., 2006). Em 1913, A.H. Sturtevant, interpretando dados
oriundos da segregacdo de genes ligados, sugeriu o uso da porcentagem de
recombinantes como indicador quantitativo da distancia linear entre dois genes na
construcdo de mapas genéticos. Os mapas mostravam que a posicdo dos genes
correspondia a sua ordem linear nos cromossomos. Assim, o conceito de localiza¢do
dos genes em uma ordem linear passou a ser incorporado a teoria cromossdémica da
heranga (Gardner & Snustad, 1986; Griffiths et al., 1998).

Mais recentemente, com o0 advento dos marcadores moleculares e com
metodologias estatisticas mais eficientes, 0s mapas genéticos receberam um grande
impulso, sendo amplamente saturados para um grande nimero de espécies. Estes mapas
permitem a localizacdo relativa de genes e, ou, locos que governam caracteristicas
qualitativas ou quantitativas (QTLS) sem a necessidade de conhecimento prévio da
heranca do carater, a ndo ser a possibilidade de mensurar adequadamente o fendétipo
(Grattapaglia & Ferreira, 2009).

Mapear um QTL significa identificar sua posicdo relativa no genoma e estimar
seus efeitos genéticos, tais como: o efeito aditivo, efeito de dominancia e outros efeitos

presentes no modelo adotado. Para realizar 0 mapeamento sdo necessarias informacoes
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tais como: dados fenotipicos do carater quantitativo de interesse e dados de marcadores
moleculares, os quais sdo obtidos em laboratérios especializados. Uma vez que estes
dados estejam disponiveis, faz-se necessario a distribuicdo dos marcadores utilizados
em grupos, chamados grupos de ligacdo. Depois estes marcadores sé&o ordenados no
grupo e, entdo, dentro de cada grupo, sdo estimadas as distancia entre os marcadores
adjacentes ou marcadores flanqueadores, obtendo-se assim o mapa genético. O
proposito do mapeamento de QTLs € inferir os gendtipos de um QTL, a fim de poder
estimar os efeitos e a localizagcdo de QTLs a partir das associagdes com marcadores

genéticos conhecidos (Liu, 1998).

2.5.1 Mapeamento molecular em aveia

Em programas de melhoramento, a utilizagdo de marcadores moleculares
possibilita a identificacdo de genétipos recombinantes dentro de uma populacdo e a
selecdo destes individuos para futuros cruzamentos, apresentando assim as
caracteristicas desejadas. Em aveia, poucas caracteristicas de importancia econémica
sd0 governadas por poucos genes, por isso a utilizacdo de marcadores com base na
caracterizacdo de QTLs € importante para a sua manipulacdo genética (Rines et al.
2006).

Os estudos com marcadores moleculares em aveia iniciaram na década de 90
(O’Donoughue, 2000). Para a aveia diploide dois mapas foram desenvolvidos, sendo o
primeiro em uma populagdo derivada do cruzamento entre A. atlantica x A. hirtula,
usando marcadores AFLP (O’Donoughue et al., 1992), e o segundo mapa a partir do
cruzamento entre A. strigosa x A. wiestti, com o uso de marcadores do tipo RFLP

(Rayapati et al., 1994).
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O mapeamento em aveia hexapldide é mais complicado devido ao tamanho de
seu genoma e de sua natureza poliploide. Obter a cobertura completa do genoma e
resolver os grupos de ligagdo nos 21 cromossomos esperados ndo tem sido uma tarefa
facil. Um dos maiores problemas é devido a diferencas de translocagGes entre as linhas
parentais (O’Donoughue, 2000). Em aveia hexapléide o primeiro mapa foi
desenvolvido para uma populacéo de linhagens recombinantes oriundas do cruzamento
entre A. byzantina C. Koch cv. Kanota x A. sativa L. cv. Ogle (K x O) (O’Donoughue et
al., 1995). Este mapa, que é a principal referéncia das analises de mapas em aveia, foi
atualizado em 2003, quando foram incluidos novos marcadores e uma populagéo maior,
resultando na reducdo do nimero de grupos de ligacdo de 38 para 29 (Wight et al.,
2003). Recentemente, foi desenvolvido atraveés da técnica de microarranjos, ou
marcadores DAIT, um novo mapa para a aveia, tendo como objetivo, fornecer uma
cobertura completa do genoma da cultura (Tinker et al., 2009). Para tal, foram
utilizados acessos de diversos paises, de forma a representar o germoplasma global.
Foram utilizados 1010 marcadores DAIT associados aos 287 marcadores utilizados por
Wight et al. (2003), bem como com outros 119 desenvolvidos recentemente. Desta
forma, foi produzido um mapa integrado, que concorda com 0 mapa anterior, porém
revisa alguns grupos de ligagdo (Tinker et al., 2009). A disponibilidade destes
marcadores moleculares em aveia € de grande importancia aos programas de
melhoramento genético, podendo ser empregados na genotipagem do germoplasma,
identificacdo de QTLs, selecdo assistida por marcadores moleculares, introgresséo de
genes ou regides gendmicas via marcadores DArT e mapeamento molecular de genes a
partir de mapas genéticos pré-existentes.

As caracteristicas mais estudadas atraves do mapeamento em aveia referem-se a

resisténcia as doencas (principalmente a ferrugem da folha, Puccinia coronta f.sp.
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avenae) e de qualidade dos grdos (contetdo de 6leo e teor de B-glucana), fatores de
grande importancia devido a utilizagdo da aveia na alimentacdo humana (Siripoonwiwat
etal., 1996, Zhu et al., 2004; Portyanko et al., 2005; Carlson & Kaeppler, 2007).

Em aveia, varios QTLs e marcadores associados tém sido identificados para 0s
caracteres adaptativos, como a resposta a vernaliza¢do, nimero de dias ao florescimento
e estatura de planta (Holland et al., 1997b, Holland et al., 2002, Koeyer et al., 2004;
Nava, 2008; Wooten et al., 2009). Em trabalho realizado por Tanhuanpaa et al. (2006),
foram encontrados dois marcadores SNPs para o carater estatura de planta em aveia,
sendo estes marcadores localizados préximos ao gene do nanismo em aveia, DW6, gene
também ja mapeado por Milach et al. (1997).

Utilizando marcadores moleculares AFLP, Achleitner et al. (2008), encontraram
associacOes significativas entre 0s marcadores e caracteristicas de interesse em aveia.
Dos 23 marcadores moleculares encontrados, sete foram considerados passiveis de
utilizacdo na selecdo assistida, sendo que estes apresentavam forte associacdo com
caracteres como o rendimento de gréos e a susceptibilidade ao acamamento.

No Sul do Brasil, em trabalhos conduzidos por Bothona et al. (1996 e 1997ab),
foram identificadas regites gendmicas em aveia associadas a caracteristicas de interesse
agrondémico em uma populacdo oriunda do cruzamento entre K x O. Neste experimento
foram encontrados QTLs associados a estatura de planta, ao ciclo e ao carater peso de
panicula (Bothona et al., 1997ab).

Apesar dos varios trabalhos de mapeamento molecular em aveia, sdo poucos 0s
realizados em populagdes brasileiras, sendo assim necessario que mais estudos sejam
conduzidos nos genotipos adaptados ao Sul do Brasil, com o objetivo de identificar

regides genémicas associadas aos caracteres de maior interesse agronémico.



3 MATERIAL E METODOS

3.1 Local, clima e solo

Os trabalhos de campo foram conduzidos nos anos de 2008 e 2009 na Estacao
Experimental Agrondmica da Universidade Federal do Rio Grande do Sul
(EEA/UFRGS), em Eldorado do Sul, RS, situada na regido fisiogréafica da Depressao
Central do Rio Grande do Sul, a 30° 05° 52” de latitude sul e 51°39’ 08” de longitude
oeste, a uma altitude média de 46 metros acima do nivel do mar. O clima da regido é do
tipo Cfa, segundo a classificacdo de Koeppen, que corresponde a subtropical Umido
(Ipagro, 1979). A precipitacdo pluvial media anual, em Eldorado do Sul, é de 1440 mm
e a temperatura média mensal varia entre 14 e 25° C, entre os meses mais frios e os
meses mais quentes (Bergamaschi, 2003). O solo da area experimental pertence a
unidade de mapeamento S&o Jer6bnimo, caracterizado como Argissolo Vermelho

Distrofico tipico (Streck et al., 2002).

3.2 Material vegetal e instalacao dos experimentos a campo

Neste estudo foram avaliadas fenotipicamente 150 linhagens recombinantes F6
(RILs — Recombinant Inbred Lines), desenvolvidas através do cruzamento entre 0s
gendtipos UFRGS 8 e UFRGS 930605 (U8 x U605). Estes materiais pertencem ao
Programa de Melhoramento de Aveia da Universidade Federal do Rio Grande do Sul
(UFRGS). A populacdo foi desenvolvida pelo método de SSD (Single Seed

Descendent), sem selecdo até a geracdo F5. A escolha desta populagdo foi realizada a
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partir da resposta diferencial dos pais para as diferentes caracteristicas de interesse
agrondmico. Na Tabela 1, sdo apresentados os principais caracteres, bem como a

genealogia dos genitores da populagéo em estudo.

TABELA 1. Genealogia e demais caracteristicas de interesse agrondmico dos genitores da populacdo
utilizada no experimento.

NUmero de Peso do Peso
. . dias ao Estatura Rendimento . de mil
Genotipos  Genealogia . g hectolitro x
florescimento (cm) (Kg.ha™) (kg.nL?) graos
(dias) g @
0OA338 x Semiprecoce
UFRGS 8 2682-1 78.4 118,1 2971 51,3 34,7
UFRGS 15 N
gg&gg x UFRGS Serg'ltaord'o 89,2 3962 56,1 26,0
881920 '

O principal carater que distingue os gendtipos parentais utilizados neste trabalho
se refere ao ciclo vegetativo. O genoétipo U8 apresenta um gene maior para
florescimento precoce, sendo recentemente demonstrado que este gene é de
insensibilidade ao fotoperiodo, ou seja, o florescimento precoce independe da
quantidade de luz (Federizzi et al. 1996a, Locatelli et al., 2008). Ja& o genotipo U605 é
dependente do comprimento do dia para florescer, sendo considerado de ciclo
semitardio, ou dependente de dias longos (Locatelli et al., 2006).

O delineamento experimental utilizado foi de blocos casualizados com trés
repeticbes. Cada linhagem constituiu uma parcela de 5 linhas e trés metros de
comprimento, com espacamento de 0,2 metros entre linhas.

Nos dois anos de experimentacdo a campo, a semeadura foi direta e mecanizada.
A adubaco de base constituiu de 300 kg.ha™ da férmula 10-30-15 de N-P-K. No ano de
2008 a semeadura foi realizada no dia dezessete de junho. J& no ano de 2009, a
semeadura foi no dia trés de julho. A densidade de semeadura utilizada nos dois anos

foi de 300 sementes/m® As sementes foram previamente tratadas com o inseticida
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Imidacloprid, na dose de 60 ml.100 kg de sementes™ do produto (suspens&o concentrada
600 g.I™"), quinze dias antes do plantio, com o objetivo de diminuir a ocorréncia do virus
do nanismo amarelo da cevada (VNAC), transmitido por afideos.

A adubacdo de cobertura consistiu de duas doses de nitrogénio, na forma de
uréia, na dose de 70 kg.ha® de uréia em cada aplicacdo, correspondendo a
aproximadamente 32 kg.ha™ de nitrogénio por aplicagdo, quando as plantas estavam
com quatro e seis folhas completamente expandidas. O controle de plantas daninhas na
area foi realizado através de capina manual e da aplicagacéo do herbicida Metsulfurom-
metilico, na dose de 4 g.ha™ do produto. O controle da principal doenca incidente sobre
a aveia, a ferrugem da folha, causada por Puccinia coronata f. sp. avenae, foi realizado
com a aplicagdo do fungicida Tebuconzole, na dose de 750 ml.ha™. Em cada ciclo da

cultura foram necessarias duas aplicagdes da calda de fungicida.

3.3 Avaliacdo das caracteristicas fenotipicas de interesse na populacgao

3.3.1 Vigor inicial de plantas e densidade de plantas na parcela

As avaliagdes iniciaram a partir do estadio de desenvolvimento das plantas em
que estas apresentavam quatro folhas completamente expandidas. Os caracteres vigor
inicial de plantas (V) e densidade de parcela (D) foram avaliados visualmente, sendo
atribuidas notas de um a cinco. Notas maiores de vigor foram atribuidas as parcelas
onde as plantas apresentaram bom afilhamento, com boa produgéo de biomassa e notas
menores para as parcelas onde as plantas apresentavam baixa producéo de biomassa. A
densidade foi avaliada como um critério que visava monitorar possiveis falhas na
germinacdo de cada linhagem na parcela. Parcelas que se apresentavam sem falhas na
germinacdo receberam nota cinco, sendo atribuidas notas decrescentes conforme as

perdas ou danos nas mesmas.
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3.3.2 Numero de dias até o florescimento

O numero de dias até o florescimento (NDF) foi realizado individualmente em
cada parcela da populagéo. A data do florescimento foi considerada aquela em que 50%
da parcela apresentava 50% da panicula do colmo principal exposta, ou seja, ndo sendo
mais envolvida pela bainha da folha bandeira. A data inicial para o célculo dos dias até

o florescimento foi estabelecida como sendo o dia da semeadura.

3.3.3 NUmero de colmos férteis
Apos a plena floracdo foi avaliado, apenas no ano de 2009, o nimero de colmos
férteis (NCF) em um metro linear representativo da parcela, sendo este previamente

demarcado.

3.3.4 Estatura

A estatura (E) de cada linhagem foi determinada com o auxilio de uma régua de
200 cm, quando as plantas encontravam-se proximas da maturacdo. A estatura de planta
correspondeu a distancia entre o solo e a espigueta mais alta da planta. Para isso foram

tomadas trés plantas ao acaso por parcela e em seguida feita a media.

3.3.5 Componentes da panicula

De cada parcela, foram separadas 15 paniculas do colmo principal no primeiro
ano, e 10 no segundo ano. A partir destas paniculas foram feitas, em laboratério, as
seguintes determinacfes: 0 peso de panicula (PP), em gramas; o nimero de espiguetas
por panicula (NEP); o nimero de grdos por panicula (NGP); e a estimativa do peso de

mil grdos (PMG), em gramas.
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3.3.6 Indice de colheita

Na maturagdo, um metro previamente demarcado foi colhido separadamente,
sendo seco ao sol, e em seguida pesados para a determinacdo do rendimento de
biomassa aparente acima do solo (BA). O material foi trilhado e os graos obtidos foram
pesados para a determinacdo do rendimento de gréos (RG). O indice de colheita (IC) foi

obtido pelo quociente entre RG/BA, multiplicado por 100.

3.3.7 Rendimento de graos
O rendimento de grdos (R) foi obtido através da massa de grdos, ndo
desaristados, colhidos de forma mecanizada de cada parcela e transformados para kg.

hat.

3.3.8 Peso do hectolitro

O peso do hectolitro (kg.hL™) foi obtido apds o desaristamento e limpeza dos
gréos colhidos de cada parcela. Para a medicdo do peso do hectolitro (PH) utilizou-se
uma balanga com capacidade para um quarto de litro. A pesagem dos graos foi feita em

uma balanca analitica, com preciséo de 0,01 g.

3.3.9 Pilosidade dos gréos
A partir dos gréos obtidos da panicula, foi realizada a avaliacdo de pilosidade
dos gréos, sendo atribuidas notas de 1 a 3, utilizando-se o seguinte critério: 1, pouco

piloso; 2, piloso e 3, muito piloso.
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3.4 Andlise estatistica

A partir dos dados fenotipicos obtidos das avaliacfes, procedeu-se a anélise de
variancia (ANOVA) para todos os caracteres avaliados a partir do programa SAS
(Statistical Analysis System). A comparagdo entre médias foi realizada pelo teste de
Tukey a 1%. Procedeu-se a analise de correlagdes entre os caracteres avaliados de forma

a buscar associagdes positivas ou negativas entre 0S mesmos.

3.5 Obtencéo dos marcadores moleculares DArT e construcdo do mapa
genético

O mapa genético de ligacao foi desenvolvido a partir de marcadores detectados
na populacdo de linhagens recombinantes F6 (RILs) oriundas do cruzamento U8 x
U605. Foram utilizados 177 marcadores polimorficos DArT, identificados previamente
por Nava (2008), juntamente com 17 marcadores AFLP, desenvolvidos por Locatelli et
al., 2006.

O mapa genético foi desenvolvido com o programa JoinMap, versao 3.0 (Ooijen
& Voorrips, 2001), a partir da matriz gerada pelo programa DarTsoft contendo os
marcadores polimorficos entre as linhagens de aveia. Através deste programa foi
possivel determinar a ordem dos marcadores e a distancia de ligacdo entre marcadores
vizinhos. Grupos de ligagdo foram identificados usando LOD (Logarithm of the odds)
7,0. A méxima frequéncia de recombinacdo utilizada foi de 40% e as frequéncias de
recombinacdo foram convertidas em distancias genéticas (centiMorgans — cM) através
da funcdo Kosambi. A figura do mapa genético foi obtida através do programa

Windows QTL Cartographer® (Wang, 2007).
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3.6 Mapeamento genético de caracteres quantitativos

Para que seja possivel utilizar a selecdo assistida em um programa de
melhoramento, os marcadores moleculares devem ser fortemente ligados a genes de
interesse ou a regides gendmicas que estdo envolvidas com caracteristicas complexas,
0s QTLs. Também é desejavel que tenham efeito relativamente pronunciado na
expressao fenotipica, além de serem consistentes em diversos ambientes. Para isso, 0s
dados obtidos tanto no mapa genético quanto nas analises fenotipicas, devem ser
submetidos a testes estatisticos que irdo fornecer as posicoes, a magnitude dos efeitos de
cada regido e discernir as interagdes génicas entre elas. Dentre 0s programas mais
utilizados para este fim estd 0 Windows QTL Cartographer (Wang, 2007), que realiza
trés tipos de mapeamento: Mapeamento por Intervalo (Interval Mapping - IM),
Mapeamento por Intervalo Composto (Composite Interval Mapping - CIM) e
Mapeamento de Mdltiplos Intervalos (Multiple Interval Mapping — MIM).

No mapeamento por intervalo (IM), utilizam-se dois marcadores flanqueadores
observaveis para a construcdo de um intervalo no qual se busca um QTL. A
significancia dessa analise pode ser verificada por andlise de regressdo (Equacao 1) ou
pela funcdo de maxima verossimilhanca. Uma desvantagem deste metodo é que outros
QTLs, fora do intervalo em questdo, ndo sdo considerados, o que tem duas
consequéncias. A primeira é que toda a variagdo genética, devido a estes outros QTLs, é
residual, o que diminui a precisao do teste. A segunda é que, se dois QTLs estiverem
ligados no intervalo considerado, isto pode levar a identificacdo de QTLS que néo
existem, conhecidos como QTLs fantasmas.

Equacdo 1: Yj=u+axj+gj

Yj: valor da caracteristica Y no individuo j;
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u: valor genotipico que expressa a média dos homozigotos para o loco
controlador da caracteristica quantitativa;

a: efeito aditivo do loco em estudo sobre a caracteristica;

Xj: variavel condicionadora cujos valores sdo dependentes dos gendétipos dos
marcadores que flanqueiam o QTL, no individuo j;

gj: erro aleatdrio.

Para evitar esses efeitos Jansen (1993) e Zeng (1993) propuseram, de forma
independente, um método em que QTLs fora do intervalo em questdo sdo considerados
através do método de regressdo multipla. Em seguida, Zeng (1994) propds o
Mapeamento por Intervalo Composto (CIM), onde marcadores sabidamente
relacionados a QTLs sdo incluidos como variaveis independentes no modelo de
regressdo multipla (Equacdo 2), o que reduz a variancia residual entre os locos e
aumenta, assim, o poder de deteccdo de cada QTL e a precisdo na estimacgdo de seus
efeitos (Zeng, 1994; Jansen & Stam, 1994). Para minimizar os efeitos dos demais QTLs
fora do intervalo em andlise, estes sdo incluidos nela como cofatores, que sao
determinados previamente através do procedimento stepwise (Zeng, 1994).

Equacdo 2: Yj=po + ZmBini + €j

i=1

J: 1, 2,..., nindividuos;

m: marcadores;

Xji: escore do marcador i no individuo j;

Bi: coeficiente de regressao parcial do fenotipo y ao marcador i condicional a
todos aos outros marcadores.

Com isso e possivel construir um modelo para cada posicdo do genoma, sendo
testados a significancia dos efeitos aditivos e de dominancia de cada modelo através da

maxima verossimilhanca e LOD escore. Sendo que, para cada experimento de
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mapeamento um grande nimero de testes € realizado, a significancia em cada caso pode
ser obtida por varios métodos, sendo o teste de permutacdo o mais indicado.

Dessa forma, os valores fenotipicos analisados para os diferentes caracteres
foram utilizados para analise de mapeamento por intervalo simples e composto para o
mapeamento de locos quantitativos, pelo programa Windows QTL Cartographer®
(Wang, 2007). O nivel de significAncia de LOD para detectar QTLs foi de 2,5, com
1000 permutacdes e varredura de 2 cM para analise de intervalo simples e composto
(Zheng, 1994). A estimativa da posicdo, efeito genético e porcentagem da variagdo
fenotipica (dada pelo coeficiente de determinacéo, R%) dos QTLs foi estabelecida nos

picos de LOD acima do nivel de significancia (threshold) considerado.



4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Anélises fenotipicas

Nos experimentos realizados em Eldorado do Sul nos anos de 2008 e 2009, para
a andlise fenotipica das linhagens recombinantes, foram detectadas diferencas
significativas entre os genotipos para todos os caracteres avaliados (TABELA 2), a
excecdo da biomassa aparente no ano de 2008 (p = 0,3709), da densidade (p = 0,0033) e
biomassa aparente (p = 0,1162) no ano de 2009. Estes resultados indicam a
variabilidade genética existente entre as linhagens recombinantes avaliadas e sugerem

que esta é uma boa populagdo para se fazer estudos de mapeamento de QTLSs.

TABELA 2. Andlise de variancia para os caracteres: (D) densidade de plantas, (E) estatura de planta, (IC)
indice de colheita, (BA) biomassa aparente, (NDF) nimero de dias ao florescimento, (PH)
peso do hectolitro, (P) pilosidade, (PMG) peso de mil grdos, (R) rendimento, (NCF)
namero de colmos férteis, (V) vigor inicial, (PP) peso de panicula, (NEP) nimero de
espiguetas por panicula, (NGP) nimero de grdos por panicula. EEA-UFRGS, Eldorado do
Sul, RS. 2008/2009.

Ano
Caracteres QM 2008 QM 2009
Gendtipo Repeticao CV% Genétipo Repetigao CV%

D 0,70* 4,47 14,7 0,53™ 4,76 15,5
E 154,8* 68,6 5,7 104,14* 106,6 4.5
IC 41,38* 43,7 11,7 27,9* 289,6 14,5
BA 3794™ 16630 24,8 5370™ 45393 22,1
NDF 25,0* 68,3 11 221,4* 175,4 4,8
PH 24,4* 121,7 4.8 12,4* 10,5 4,0
P 1,47* 0,17 21,3 1,53* 0,42 23,3
PMG 30,2* 53,79 8,9 34,5* 16,8 9,6
R 1129550* 13957681 22,5 106936* 131239 17,4
NCF - - - 437,6* 1518,6 19,5
\J 0,71* 0,36 12,8 0,47* 1,54 9,2
PP 0,47* 0,91 15,5 0,37* 0,93 17,3
NEP 126* 83,7 15,5 80,9* 218,4 15,5
NGP 387* 461 15,3 287,1* 1197,1 16,6

*Significativo a 1% de probabilidade de erro pelo teste F. ™ néo significativo. — ndo avaliado em 2008
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Os coeficientes de variagdo verificados neste estudo estdo dentro dos padrbes
normais para a experimentagdo a campo, variando de 1,1% a 24,8%, indicando que as
condigdes experimentais foram adequadas e que grande parte do erro experimental foi
minimizado (TABELA 2).

O valor médio de cada carater, o desvio padrdo, os valores maximos e minimos
observados nas linhagens nos diferentes anos, sdo apresentados na Tabela 3. Na
comparacdao de médias entre anos, as linhagens recombinantes de aveia apresentaram
diferencas significativas para os caracteres avaliados, a excecéo da pilosidade dos gréos,
do vigor inicial de plantas e do nimero de colmos férteis, sendo este Gltimo, apenas
avaliado no segundo ano.

A elevada amplitude de variagdo observada nos diferentes caracteres avaliados
na populacéo reflete o efeito do ambiente na expressdo destes e também as diferencas
genéticas entre as linhagens recombinantes. Essa relacdo entre o gendtipo e o ambiente
proporciona dificuldades ao processo de selecdo fenotipica, pois gendtipos superiores
em um ambiente podem néo apresentar o mesmo desempenho em outros ambientes, 0
que requer que os programas de melhoramento realizem avaliagbes em diferentes anos.

No ano de 2008, em comparacdo ao ano de 2009, a populacdo de linhagens
recombinantes apresentou maiores valores médios de estatura de planta, de indice de
colheita, de nimero de dias ao florescimento, de peso do hectolitro, de peso de panicula
e de nimero de espiguetas e nimero de graos por panicula. Porém, apresentou menores
valores de densidade de plantas na parcela, de biomassa aparente por metro, de peso de

mil grdos e de rendimento de grédos (TABELA 3).
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TABELA 3. Resumo da andlise estatistica para as caracteristicas fenotipicas avaliadas nos anos de 2008 e
2009. E (estatura de planta, cm), D (densidade de plantas na parcela), IC (indice de colheita),
BA (biomassa aparente por metro) NDF (nimero de dias ao florescimento), PH (peso do
hectolitro, kg.hL™), P (pilosidade dos gréos), PMG (peso de mil gréos, g), R (rendimento de
gréos, Kg.ha™), V (vigor inicial de plantas), NCF (nimero de colmos férteis por metro), PP
(peso de panicula, g), NEP (nimero de espiguetas por panicula), NGP (nimero de gréos por
panicula). EEA-UFRGS, Eldorado do Sul, RS. 2008/2009.

Variavel Ano Média Desvlo Minimo Maximo
Padrao
Ex 2008 106,3 8,9 81,0 133,0
2009 101,4 7,0 81,0 122,0
D 2008 3,6 0,7 1,5 50
2009 3,9 0,7 1,5 5,0
IC* 2008 37,3 5,2 21,2 53,5
2009 29,2 5,4 22,0 57,0
BA* 2008 2429 61,4 99,3 473,1
2009 303,1 71,6 154,0 495,0
NDE* 2008 104,4 3,2 95,0 115
2009 85,7 9,3 74,0 104
PL* 2008 61,9 3,9 46,2 69,5
2009 57,0 2,8 46,0 64,0
P 2008 2,2 0,8 1,0 3,0
2009 2,2 0,8 1,0 3,0
. 2008 29,3 4,0 16,2 41,6
PMG 2009 31,4 4,2 13,0 55,0
R* 2008 3625 951,9 1166 7921
2009 4404 867,2 1829 6708
v 2008 3,7 0,6 2,5 50
2009 3,7 0,5 2,5 50
2008 - - - -
NCF 2009 73,7 17,0 38,0 127,0
pp* 2008 2,5 0,9 0,4 7,2
2009 1,8 0,7 0,4 6,2
NEP* 2008 38,8 13,0 10,0 112,0
2009 27,0 9,2 9,0 83,0
NGP* 2008 73,4 25,0 16,0 211,0
2009 50,6 18,5 14,0 163,0

*caracteres que apresentaram diferenca significativa entre anos pelo teste de Tukey a 1%. — ndo avaliado em 2008

De forma geral, as linhagens recombinantes apresentaram um bom desempenho
agronémico se comparadas com as cultivares recomendadas pela Comissao Brasileira
de Pesquisa de Aveia. No ano de 2008, na EEA/UFRGS as linhagens apresentaram uma

média de rendimento de 3625 kg.ha, sendo este valor superior ao da melhor
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testemunha, que produziu 3574 kg.ha™*, porém sem a aplicagdo de fungicida (Pacheco et
al., 2009a). O peso hectolitro das linhagens também foi superior, apresentando uma
média de 62,0 kg.hL™, sendo que a melhor testemunha apresentou um valor de 51,4
kg.hL™. J& em relacdo ao nimero de dias ao florescimento, as linhagens apresentaram
um ciclo mais longo, com média 104,4 dias, sendo que as testemunhas apresentaram
menores valores de numero de dias ao florescimento, variando de 83 a 87 dias. As
linhagens também se destacaram ao apresentarem estatura reduzida, com média de
106,3 cm, sendo inferiores as testemunhas, que variaram de 119 a 132 cm (Pacheco et
al., 2009a).

Em 2009, as linhagens recombinantes apresentaram rendimento de gréos de
4406 kg.ha™, valor superior & melhor testemunha do Ensaio Regional de Linhagens,
conduzido em Eldorado do Sul/RS, que apresentou um rendimento de 4016 kg.ha™,
porém no ensaio regional, as linhagens e as testemunhas ndo foram tratadas com
fungicida, fator que interfere no rendimento e no peso do hectolitro das mesmas. O peso
do hectolitro das linhagens foi muito proximo ao da melhor testemunha do ensaio, que
apresentou um valor de 56,8 kg.hL™. Quanto ao ciclo, as linhagens apresentaram-se
com um maior nimero de dias ao florescimento (85,7 dias), sendo que a melhor
testemunha apresentou 84 dias da semeadura ao florescimento. Em relacéo a estatura de
planta, as linhagens apresentaram-se mais baixas, tendo em média 101,4 cm, contra 112
cm da testemunha de menor estatura (Pacheco et al., 2010).

No primeiro ano de experimentacédo, o indice de colheita obtido pelas linhagens
foi de 37,3, ja no segundo ano foi de 28,5. Estes valores estdo proximos aos obtidos por
Rizzi (2004), que utilizando cultivares recomendadas de aveia branca obteve indices de
colheita variando entre 28 e 45. De maneira geral, os maiores valores de indice de

colheita no primeiro ano néo se refletiram em maiores rendimentos (TABELA 3). Estes
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resultados estdo de acordo com os encontrados por Peltonen-Sainio (1990), que também
ndo obteve nas cultivares de aveia de maior indice de colheita, 0os maiores rendimentos
de gréos.

O numero de dias ao florescimento, tambem apresentou diferenga significativa
entre as médias nos diferentes anos, o que pode ter sido resultado da diferencga nas datas
de semeadura, que no ano de 2009 foi atrasado em 17 dias em relacdo ao ano de 2008.
Como o florescimento em aveia sofre influéncia do fotoperiodo, da vernalizacéo e da
soma térmica, sendo que o efeito de cada fator ambiental varia de gendtipo para
genotipo, o que pode ter ocorrido é a exposicdo dos materiais as condi¢cBes de
vernalizagdo no ano de 2009, ja que este foi um ano onde as temperaturas medias e
minimas foram inferiores ao ano de 2008 (Apéndice 1 e 2). Apesar do gendtipo parental
U605 ser considerado semitardio, este € um gendtipo que foi identificado com resposta
a vernalizacdo (Locatelli et al., 2008), apresentando assim, antecipacdo do
florescimento quando submetido ao tratamento natural ou artificial de frio. Segundo
Ritchie (1993), a faixa de temperatura ideal para que ocorra a vernalizacdo ¢ de 0,5°C a
10°C, sendo a faixa 6tima entre 1°C e 5°C. No ano de 2009, no més em que foi realizada
a semeadura, a temperatura média minima ficou em 4,1°C, caracterizando assim uma
condicéo ideal para a vernalizagdo das sementes (Apéndice 2).

O efeito do ambiente sobre os genotipos também pode ser verificada ao serem
analisados os componentes da panicula, que apresentaram acentuada mudanca na média
dos caracteres de acordo com o ano de cultivo, 0 mesmo sendo observado por Baptista
et al. (1996).

Como o rendimento de grdos em varias culturas tem sido descritos como produto
de varios componentes do rendimento (Franco & Carvalho, 1989), o aumento de alguns

destes componentes pode favorecer o incremento de outros, ou a sua reducdo. Portanto,
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os coeficientes de correlacdo podem gerar informagdes importantes no processo de
melhoramento de plantas.

As estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipica entre os caracteres
avaliados nos diferentes anos sdo apresentados nas Tabelas 4 e 5, e demonstram que
existem diferengas nas magnitudes das correlagdes entre os caracteres estudados.
Observam-se correlagdes significativas positivas e negativas entre as diferentes
caracteristicas nos diferentes anos.

A estatura de plantas apresentou correlacdo positiva nos dois anos de avaliagéo
com o peso de panicula, o niUmero de espiguetas por panicula e o0 nimero de graos por
panicula, com magnitudes variando entre 0,255 e 0,437 (TABELA 4 e 5). Em trabalhos
realizados por Chandhanamutta & Frey (1973) e Kurek et al. (2002), foram encontrados
altos valores de correlacdo fenotipica entre a estatura de planta e o peso de panicula em
aveia, 0,58 e 0,71, respectivamente. A estatura de planta também apresentou correlacéo
fenotipica com o nimero de grdos por panicula na magnitude de 0,31 em trabalho
realizado por Barbosa Neto et al. (2000). Estes valores indicam que com maiores
estaturas de planta, existe a tendéncia de aumentar os componentes do rendimento da
panicula, porém maiores estaturas tambeém podem vir a ocasionar perdas por
acamamento e consequentemente, diminuicdo na qualidade dos gréos (Federizzi, 2002).
Em trabalho realizado por Hartwig et al. (2006), plantas com as maiores estaturas
também apresentaram 0s maiores rendimentos, indicando que a selecdo no sentido de
reduzir a estatura de planta pode, indiretamente, levar a selecdo de plantas com menor

potencial produtivo.



TABELA 4. Andlise de correlagdo fenotipica para 12 caracteristicas avaliadas no ano de 2008. E (estatura de planta), D (densidade de plantas na parcela), BA (biomassa
aparente por metro), IC (indice de colheita), NDF (nimero de dias ao florescimento), PH (peso do hectolitro), P (pilosidade dos gréos), PMG (peso de mil
graos), R (rendimento de graos), V (vigor inicial de plantas), PP (peso de panicula), NEP (ndmero de espiguetas por panicula), NGP (nimero de grdos por
panicula). EEA-UFRGS, Eldorado do Sul, RS. 2008.

E D BA IC NDF PH P PMG R \Y PP NEP NGP
E 1,000
D 0,125 1,000
BA 0,258* 0,204 1,000
IC -0,143 -0,004 0,100 1,000
NDF 0,054 -0,211 -0,143 -0,294* 1,000
PH -0,004 0,180 0,159 0,250* -0,360* 1,000
P -0,162 0,008 -0,140 -0,185 0,099 -0,021 1,000
PMG -0,002 0,018 0,170 0,379* -0,325* 0,233* -0,163 1,000
R 0,122 0,302* 0,439* 0,402* -0,207* 0,413* -0,177 0,296* 1,000
\YJ 0,248* 0,364* 0,221* 0,016 -0,432* 0,139 -0,136 0,266* 0,145 1,000
PP 0,256* -0,017 0,350* 0,416* -0,138 0,168 -0,272* 0,318* 0,296* 0,178 1,000
NEP 0,324* -0,042 0,198* 0,126 0,149 -0,032 -0,213* -0,325* 0,060 -0,017 0,720* 1,000
NGP 0,255* -0,012 0,271* 0,248* 0,030 0,052 -0,187 -0,210 0,146 -0,021 0,836* 0,921* 1,000

* Correlagdo significativa pelo teste t a 1% de probabilidade

LE



TABELA 5. Andlise de correlagdo fenotipica para 13 caracteristicas fenotipicas avaliadas no ano de 2009. E (estatura de planta), D (densidade de plantas na parcela), IC
(indice de colheita), NDF (nimero de dias ao florescimento), PH (peso do hectolitro), P (pilosidade dos gréos), PMG (peso de mil grdos), R (rendimento de
graos), V (vigor inicial de plantas), NCF (nimero de colmos férteis por metro), PP (peso de panicula), NEP (ntimero de espiguetas por panicula), NGP (ntmero
de grédos por panicula). EEA-UFRGS, Eldorado do Sul, RS. 20009.

E D BA IC NDF PH P PMG R \Y NCF PP NEP NGP
E 1,000
D 0,031 1,000
BA 0,173 0,047 1,000
IC -0,012 -0,047 -0,371* 1,000

NDF 0,374* -0,086 0,027 0,126 1,000

PH -0,173 0,028 -0,048 0,085 -0,255* 1,000
P -0,118 -0,012 -0,031 -0,134 -0,053 -0,139 1,000
PMG 0,013 -0,069 0,055 0,061 -0,123 0,009 -0,167 1,000
R -0,026 0,148 0,261* -0,070 -0,095 0,299* -0,096 0,102 1,000
\% -0,016 0,230* 0,095 -0,174 -0,459* 0,134 -0,039 0,207* 0,064 1,000

NCF -0,117 0,274* 0,288* 0,050 -0,089 0,078 -0,023 -0,119 0,118 0,091 1,000
PP 0,395*  -0,217*  0,233* 0,146 0,279* -0,031 -0,171 0,279* 0,100 -0,229*  -0,346* 1,000
NEP 0,437* -0,171 0,201 0,079 0,367* -0,087 -0,121 -0,186* 0,041 -0,338*  -0,264*  0,828* 1,000

NGP 0,395*  -0,197* 0,206 0,132 0,335* -0,048 -0,107 -0,136 0,038 -0,337*  -0,282*  0,887* 0,948* 1,000

* Correlagdo significativa pelo teste t a 1% de probabilidade

8¢
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No ano de 2009, a estatura de planta apresentou correlagdo positiva com o
namero de dias ao florescimento (0,374) (TABELA 5). Em trabalho realizado em uma
populacdo oriunda do cruzamento de K x O, também foi detectada correlacdo entre o
namero de dias ao florescimento e a estatura de planta (Siripoonwiwat et al., 1996),
indicando que o gendtipos de maior ciclo tendem a apresentar um maior acumulo de
biomassa.

Em 2008, a biomassa aparente apresentou correlagdo fenotipica significativa
com a estatura de plantas, com a densidade de plantas na parcela, com o rendimento de
grdos, com o vigor inicial e com os principais componentes do rendimento da panicula
(TABELA 4). Jdem 2009, foram observadas correlagfes positivas da biomassa aparente
com o rendimento de grdos, com o numero de colmos férteis e com o peso de panicula.
Estes dados revelam a importancia da biomassa aparente nos diferentes componentes do
rendimento de gréos em aveia.

No ano de 2008, o indice de colheita, que representa a particdo da massa de
grdos em relacdo a biomassa produzida, apresentou correlacdo positiva com o0s
caracteres peso do hectolitro (0,250), peso de mil grdos (0,379), peso de panicula
(0,416), numero de graos por panicula (0,248) e o rendimento de grédos (0,402), sendo
este Gltimo valor, inferior ao encontrado por Peltonen-Sainio et al. (2008), onde a
correlagdo entre o indice de colheita e o rendimento de grdos foi de 0,86. Estes
resultados estdo de acordo com o0s encontrados por outros autores, que confirmam a
correlagdo positiva entre o indice de colheita e o rendimento de grdos em aveia,
sugerindo que linhas selecionadas com base no indice de colheita podem ser
agronomicamente superiores quanto ao potencial de rendimento de gréos (Rosielle &
Frey, 1975, Takeda et al.,1980). Neste mesmo ano, o indice de colheita apresentou

correlagcdo negativa com o numero de dias ao florescimento (-0,294) (TABELA 4). Em
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trabalho realizado por Peltonen-Sainio et al. (2008), no regido Sul da Finlandia, também
foi encontrado um valor de correlacdo fenotipica negativo entre o indice de colheita e o
namero de dias ao florescimento, porém com uma maior magnitude (-0,73), indicando
que genodtipos de aveia com os maiores ciclos, tendem a reduzir a habilidade de
producdo de gréos, pois direcionam uma maior quantidade de fotoassimilados para a
producdo de estruturas vegetativas.

O numero de dias ao florescimento apresentou correlagfes negativas nos dois
anos com o peso do hectolitro e com o vigor inicial de plantas (TABELAS 4 e 5). Em
relacdo ao vigor inicial de plantas, a correlacdo pode ser considerada espuria, ja que a
populacdo em estudo apresenta habito de crescimento prostrado, o que induz a baixas
notas de vigor inicial de plantas, sendo ainda, este habito de crescimento, caracteristico
de plantas com maior ciclo vegetativo em aveia. Correlacdo negativa entre o nimero de
dias ao florescimento e o peso do hectolitro também foi encontrado por Siripoonwiwat
et al. (1996), indicando perda do rendimento industrial e da qualidade dos grdos quando
0s genotipos apresentam maiores ciclos vegetativos. No ano de 2008, o numero de dias
ao florescimento também apresentou correlacdo negativa com os caracteres peso de mil
gréos (-0,325) e rendimento de graos (-0,207) (TABELA 4). Em 2009, o numero de dias
ao florescimento apresentou correlagcfes positivas com o peso de panicula (0,279), com
0 numero de espiguetas (0,367) e com o numero de grdos por panicula (0,335)
(TABELA 5). Em trabalho conduzido por Barbosa Neto et al. (2000), foram observadas
correlagdes negativas entre o nimero de dias ao florescimento e o rendimento de graos
(-0,32), bem como com o peso do hectolitro (-0,37), o indice de colheita (-0,47) e 0 peso
de mil grédos (-0,61), resultados que refletem a importéncia deste carater adaptativo na

formacéo dos componentes do rendimento em aveia.
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O peso do hectolitro apresentou correlagdo positiva com o rendimento de gréos
nos dois anos avaliados, 0,413 e 0,299, respectivamente (TABELAS 4 e 5). Estes
resultados estdo de acordo com os encontrados por Siripoonwiwat et al. (1996), onde
utilizando uma populagdo proveniente do cruzamento K x O, avaliada nos Estados
Unidos, a correlacdo entre o peso do hectolitro e o rendimento de grdos apresentou um
valor de 0,457.

O caréter peso de mil gréos apresentou correlag@es significativas nos dois anos
de avaliacdo (TABELA 4). Em 2008, foi observada correlacéo positiva entre o peso de
mil grdos e o rendimento de grdos em uma magnitude de 0,296. Neste mesmo ano,
também foi observada correlacdo negativa entre o peso de mil grdos e o nimero de
grdos por panicula (-0,210). Correlagdes positivas significativas foram observadas nos
dois anos entre o peso de mil grdos e o vigor inicial de plantas e entre o peso de mil
grdos e o peso de panicula. Nos dois anos de avaliacdo, também foram observadas
correlagOes significativas negativas entre o peso de mil grdos e 0 nimero de espiguetas
por panicula, -0,210 e -0,186, respectivamente. A correlacdo negativa entre o peso de
mil grdos e 0 nimero de espiguetas, indica que a selecdo para incremento do nimero de
gréos, que é altamente correlacionado com o numero de espiguetas, pode resultar em
decréscimo do peso meédio dos gréos, sendo este comportamento também observado por
Hartwig et al. (2006). Ao avaliar o ganho genotipico de cultivares de aveia no Sul do
Brasil, Barbosa Neto et al.(2000), encontraram correlacdo negativa para o peso de mil
gréos e 0 numero de gréos por panicula (-0,18).

O caréter rendimento de graos apenas apresentou correlagéo significativa no ano
de 2008, sendo observado um valor de correlacdo de 0,296 entre o rendimento de graos

e 0 peso de panicula. Este resultado justifica a utilizacdo do peso de panicula como um
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critério de selecdo indireta utilizado por alguns programas de melhoramento de aveia
para se selecionar plantas com maior rendimento de graos.

No ano de 2009, o vigor inicial de plantas apresentou correlagdes negativas de
média magnitude com os caracteres peso de panicula (-0,229), numero de espiguetas
por panicula (-0,338) e numero de gréos por panicula (-0,337) (TABELA 5). Estes
valores indicam que nem sempre as plantas mais vigorosas no estadio inicial de
desenvolvimento sdo as mais produtivas, isso porque, plantas com elevado crescimento
e desenvolvimento inicial podem vir a competir com as plantas vizinhas no decorrer do
ciclo, fazendo com que toda a comunidade de plantas apresente uma reducdo nos
principais componentes do rendimento (Almeida et al., 1998).

O carater nimero de colmos férteis, apenas avaliado no ano de 2009, apresentou
correlagfes negativas com o peso de panicula (-0,346), com o numero de espiguetas por
panicula (-0,264), e com o numero de grdos por panicula (-0,282) (TABELA 5). Valor
de correlacdo negativo entre o nimero de colmos férteis e o nimero de grdos por
panicula também foi observado por Barbosa Neto et al. (2000). Estes valores podem ser
explicados devido ao efeito compensatério dos cereais, indicando que 0 maior nimero
de afilhos férteis por planta tende a direcionar a particdo de fotoassimilados do colmo
principal, ou dos gréos da panicula principal, para a manutencao dos afilhos. Este efeito
compensatorio dos cereais deve-se, em parte, a0 genotipo, ao ambiente, e a interacdo
gendtipo x ambiente, apresentando vantagens frente aos estresses ambientais a que as
plantas possam ser submetidas (Maas et al., 1994).

Os maiores valores de correlacdo, nos dois anos, foram verificados entre 0s
caracteres peso de panicula e numero de espiguetas por panicula, peso de panicula e
numero de grdos por panicula e entre nimero de espiguetas e nimero de gréos por

panicula, com magnitudes variando entre 0,720 e 0,948 (TABELAS 4 e 5). Estes
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valores estdo de acordo com os encontrados por Chapko e Brinkman (1991), Kurek et
al. (2002) e Baretta et al. (2009), e refletem a baixa esterilidade das espiguetas nas
linhagens recombinantes.

CorrelacGes fenotipicas observadas nos dois anos podem revelar indicios de que
os caracteres envolvidos também apresentam correlagdes genéticas, que podem ser
resultantes da ligacdo génica, do pleiotropismo ou ainda devido aos fatores ambientais,
que podem causar uma variacdo simultanea nas diferentes caracteristicas (Falconer,
1989). As correlacdes positivas obtidas da estatura de planta com o peso de panicula, o
namero de espiguetas e 0 nimero de grdos por panicula, apresentam-se como uma
condicgdo limitante, devendo ser superado pelos programas de melhoramento de aveia.
Ja as correlac@es entre o indice de colheita e o peso de panicula, o peso de panicula e o
namero de espiguetas e de graos por panicula, sdo desejaveis aos programas, Visto que
sdo caracteres que podem ser utilizados como critério de selecdo indireta para aumentar
o0 potencial de rendimento da cultura. Outra correlacdo desejavel em aveia é o nimero
de dias ao florescimento e o peso do hectolitro, que € negativa, 0 que esta de acordo
com o0s objetivos do melhoramento da cultura, pois permite que as plantas tenham um
ciclo precoce, porém sem perdas na qualidade dos grédos. O peso do hectolitro e 0
rendimento, também é uma correlacdo desejavel, visto que, associados, permitem bons
resultados a industria e aos produtores do gréo.

Para 0 mapeamento de QTLs é fundamental que ocorra variabilidade genética na
populacdo em estudo, o que pode ser verificado pela distribuicdo de freqliéncias dos
caracteres (FIGURA 1 e 2). Através do teste de Shapiro-Wilk e Kolmogorov-Smirnov,
utilizando-se o procedimento “PROC UNIVARIATE” do programa SAS, foi verificado
que no primeiro ano apenas a estatura de plantas (p = 0,139) e o peso de mil gréos (p =

0,177) apresentaram distribuicdo normal (Apéndice 3). Ja no segundo ano, além da
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estatura de planta (p = 0,379), o rendimento de grdos também apresentou distribui¢éo
normal (p = 0,635). A distribuicdo de frequéncia fenotipica de uma populagdo é
formada pelos valores de cada individuo, os quais sao formados pelos efeitos genéticos
e pelo efeito do ambiente. Geralmente, os caracteres que apresentam distribuigédo

continua de fendtipos sdo chamados caracteres quantitativos.
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FIGURA 1. Distribuigdo de frequéncias dos caracteres avaliados nas linhagens oriundas do cruzamento
entre UFRGS 8 X UFRGS 930605, no ano de 2008. x = média da populacao.
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continuacdo FIGURA 1. Distribuicdo de freqiiéncias dos caracteres avaliados nas linhagens oriundas do
cruzamento entre UFRGS 8 X UFRGS 930605, no ano de 2008. x = média da
populacao.

No ano de 2009, é possivel observar a distribuicdo de frequéncias da populacéo
de linhagens recombinantes, bem como o comportamento dos pais das linhagens
(FIGURA 2 e TABELA 6). O genotipo U8 apresentou um valor médio de estatura de

planta de 118,1 cm (TABELA 6), sendo superior ao valor médio encontrado na
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populacdo de linhagens recombinantes (FIGURA 2). O gendtipo U8 também apresentou
um menor nimero de dias ao florescimento, uma menor pilosidade dos graos e também
um menor peso do hectolitro em relacdo ao outro gendtipo parental U605. Ainda em
relacdo a U605, o genotipo U8 apresentou um maior peso de panicula, de nimero de
espiguetas e de nimero de grdos por panicula, além de maior peso de mil gréos, porém,
este desempenho dos componentes do rendimento ndo refletiu no rendimento final de
grdos (TABELA 6). Estes resultados podem ter decorrido devido & maior producao de
biomassa por planta do gendtipo U8 em relacdo ao genotipo U605, isso porque em
menor densidade (nota média de 1,5) as plantas de aveia tendem a perfilhar mais,
aumentando a biomassa por planta e proporcionando um maior acUimulo de
fotoassimilados que entdo sdo direcionados aos graos na fase de enchimento. Porém,
essa maior producdo de grdos ndo se refletiu no rendimento total do gendétipo devido a

baixa densidade de plantas na parcela.
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continuacdo FIGURA 2. Distribuicdo de frequéncias dos caracteres avaliados nas linhagens oriundas do

cruzamento entre UFRGS 8 X UFRGS 930605, no ano de 2009. x = média da

populacéo.
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populacéo.

A precocidade do genotipo U8 também foi observada por Locatelli et al. (2008),
que ao avaliar este gen6tipo em condi¢fes de inverno e verao, verificou que o mesmo
apresenta comportamento precoce independentemente do comprimento do dia. O
gendtipo U605 apresentou em media 91 dias para o florescimento, ficando abaixo do
valor médio obtido para este gendtipo, que é de 110 dias (Locatelli, 2003).

Outra importante observacdo deve ser feita em relacdo a distribuicdo de
frequéncias do numero de dias ao florescimento da populacdo de linhagens
recombinantes no ano de 2009 (FIGURA 2). O carater apresentou descontinuidade de
distribuicdo, onde a populacdo pode ser dividida em dois grupos, um com ciclo mais
precoce e um com ciclo mais tardio, onde os genes que estdo atuando nos dois grupos
provavelmente sdo diferentes. Um dos grupos deve estar sob a atuagédo do gene de
insensibilidade ao fotoperiodo, oriundo do gendtipo U8, fazendo com que seu
florescimento seja sempre precoce, e 0 segundo grupo deve estar sob atuacdo de outro

sistema génico.
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TABELA 6. Resumo da analise estatistica para as caracteristicas fenotipicas avaliadas no ano de 2009
para os genitores UFRGS8 (U8) e UFRGS930605 (U605). E (estatura de planta, cm), D
(densidade de plantas na parcela), IC (indice de colheita), BA (biomassa aparente por
metro, g), NDF (nimero de dias ao florescimento), PH (peso do hectolitro, kg.hL™), P
(pilosidade dos graos), PMG (peso de mil gréos, g), R (rendimento de gréos, Kg.ha™), V
(vigor inicial de plantas), NCF (nimero de colmos férteis por metro), PP (peso de panicula,
g), NEP (nimero de espiguetas por panicula), NGP (nimero de grdos por panicula). EEA-
UFRGS, Eldorado do Sul, RS. 2009.

Variavel Gendtipo Média Desvio Minimo Maximo
Padréo
E U605 89,2 5,2 79,0 100,0
us 118,1 4,5 109,0 128,0
D U605 35 0,7 2,5 5,0
us8 1,5 0,2 1,0 2,0
IC U605 29,2 3,0 25,0 33,0
us 28,1 3,3 23,0 33,0
BA U605 259,3 58,6 196,0 368,0
us8 250,7 53,3 143,0 323,0
NDFE U605 91,0 4,1 79,0 94,0
us8 78,4 5,6 76,0 91,0
PH U605 56,1 33 50,0 61,0
us8 51,3 2,9 45,0 56,0
P U605 3,0 0,0 3,0 3,0
us8 1,2 0,6 1,0 3,0
U605 26,0 3,2 20,0 33,0
PMG us 34,7 4.9 21,0 40,0
R U605 3962 703,0 2420 5020
us 2971 739,9 1788 4600
v U605 3,0 0,4 2,5 3,5
us8 4,0 0,1 35 4,0
NCE U605 69,2 14,6 52,0 96,0
u8 32,6 8,1 16,0 45,0
PP U605 1,7 0,6 0,7 3,5
u8 2,9 0,9 11 52
NEP U605 27,6 8,2 12,0 54,0
us8 42,3 13,0 20,0 93,0
NGP U605 57,1 17,4 23,0 107,0
U8 74,0 23,2 29,0 154,0

4.2 Mapa de ligagdo molecular

A construcdo de um mapa genético utilizando marcadores moleculares com um
bom nivel de saturacdo é um dos primeiros passos para a identificacdo eficiente dos
locos que participam do controle de um carater quantitativo (Lynch & Walsh, 1998).
Com esse intuito, foi desenvolvido o mapa de ligagdo molecular para a populagdo U8 x
U605. O mapa de ligacdo foi desenvolvido a partir de 194 marcadores moleculares,

sendo 177 marcadores do tipo DArT, desenvolvidos por Nava (2008) e 17 marcadores
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do tipo AFLP, desenvolvidos por Locatelli et al., 2006 (FIGURA 3). Também foi
integrado a andlise, o gene VRN3, mapeado por Nava (2008) na populacdo U8 x U605.

O mapa compreendeu 33 grupos de ligagdo (GL), cobrindo uma extenséo total
de 726,2 cM, valor considerado baixo se comparado a outros mapas produzidos para a
aveia cultivada. Alguns marcadores AFLP ndo foram encontrados ligados uns aos
outros, ndo sendo identificados grupos de ligacdo, porém para inclui-los nas analises de
mapeamento de QTLs, estes foram alocados como sendo, individualmente, um grupo de
ligagdo. O primeiro mapa desenvolvido para a aveia cultivada, oriunda do cruzamento
de K x O, cobria uma distancia de 1482 ¢cM (O’Donoughue et al., 1995). Outros mapas
também foram desenvolvidos e com extensfes aproximadas, como o desenvolvido por
Groh et al. (2001) com 736 cM e com 27 grupos de ligacdo. J& 0 mapa desenvolvido por
Zhu & Kaeppler (2003), a partir de uma populacdo oriunda do cruzamento entre as
cultivares americanas Ogle x MAM17-5, cobre uma extenséo de 1.396,7 cM e possui 28
grupos de ligacdo. Para se obter um mapa de ligacdo que represente de forma
consistente 0s 21 cromossomos da aveia, muitos fatores devem ser melhorados, como o
tamanho da populagdo em estudo, o nimero de marcadores e o incremento do poder
estatistico na identificacdo de ligacéo.

O grupo de ligacdo que apresentou maior saturacdo foi o GL-I, compreendendo
27 marcadores moleculares numa extenséo de 55,5 cM, sendo apenas dois marcadores
do tipo AFLP (U86M11 e U86MT7). Ja o grupo de maior extensao foi o GL-V, com 66,2

cM.



1h]
120
20
]
g ]
&0
oo
x0

cpHIST1
oHIZT 1S
cpHIBZB1_2276
1522
opHIEM2

| optinz

ussmi

cpHes
cPHIEZL

L cpt1e53 57

opE11258

IN cor1zm

1635 _22.105
opH13230_22.105
opr15aT1
cp+13180_22.105
pEIINT_22.105
opt1T223 22114
pEITESS 22,118
opt18ETa 22114
opHI0isE
PHIOS
cpHIII_22.114
usEMT
opEIUSTE
opH1BI36_ 22111
coH1IN0

cpr11217
opr2107
opEITIN S 23

opE11445_1.1
PHINET
cpH13aT

pEESIS 414
opEIERZT_4.158
P17 16
opt1DSDa
PO
cpt13E0

13
opr10116_4.16

oo
50
1o
130
150
160
150
150

3o
o
o
1o
Ui}

oo
oo
20
[31]
&0
160
1Tn
120
210
sty
o
0
“wo
a0

oo
50
0
41|
“io
&0
0
&0
700
o
20

oo
10
10

[31]

oo
120

)
-

)]

P12 11.12
| opH1EE A
PEITIT2

J_/: opt-17500
opE DT
e 01551
N\
opEITBN
opt-i0Em
e CPETESE 2171
[ OPEA211_21.74
opEEsss_21 64
™ 0pE17220 2161
L1055

AN/

GL-VI

pHIM
P14
pHIOTTS
opE17S83 242
opEIDIZ1
ANST_2035
opt11362
oPEIZIE 244

\_ P3N 2045
o1 243
PRI 247
pETIE_ 213
COEIST_24T4

| optosez

(0)
i

X
opt1E05T 655
e cpt 15T 656
opELIET
opt11565
L ot 68
gy
[ opt1s553 6.4
CPEEZ_5.36
- BT 6B
[ oot IB4ST_6.16
opE11025

)]

1101020\

[

GL-XIl

T cptiiT2i
1552
pEATa
prIES
opE11524_i2

GL-XVIII

opt13251_15.13
oprEaDs 1527

oo
&0
g0
100
1o
120
150

oo
S0

oo

1o
160
160
iTo
a0
20
&0

oo
50
60
140
20

oo
0
50
20
=0

oo
50
60
100

GL-l

3 ussmie
cpEI1T79 2126

/_ PSS
opHOUE

[

opEERa
- pHIT 12
o162

\

GL-VII

- PHITES_1.1
- optES 113
opHIINTE_16

\

GL-XI

73 oph1Tess 193
- cptos_10x
opEaTDa
opE2aT

Nz

cpr1es?
opHITEI0_ 323

GL-XIV

opABEZS_15.49
PRSI _15.45
] opHI250_15.43
— T iz _15.48
PHIZAD 1S5S

GL-XVI
T opHISE
—

-]

CpEaus
e CPEIBZT
opHITES

1113

GL-XIX
T oph1184

VB Mgt i

opt1BIST_29.41

oo
an
1o
130
140
o
20

oo
20
iaa
&0

&0
1o
120
20

=0
o

10
L1
&0
a0
100

oo
10
o
60
a0

oo

120
190
B0

oo
1]
20

GL-IV
T optEITe_1179
opk1SEE1_1154
L~ e
- = St
T [ opt1aat
PHITSI 1121
GL-VIII
O optOIs 222
[ opt1a12t
[ 0P 22
opETIS
\_ PHITD
WHIBIT 2%
\: usEns
opE141E
opHISIZ 251
CPEITOR_251
oprIsE2 271
- opEISIE
GL-XII
T opt1E0B4_16.15
— A cpremn_te21
opE114B1_1621
CpHISTT
WEITIH
| — OPH12325_165
GL-XV
T ophIBITT
e tpeEEI_1 38
e OPEZ
— T 0P XSS
opHIEEE
GL-XVII
T opt T
LI TS
T pr1iz 16
- | —ptrmm ms
UBEN1S
GL-XX
Lo opEINS
cpHITIH
1 PSR

51

FIGURA 3. Mapa genético de ligacdo baseado nos marcadores moleculares DArT e AFLP para o
cruzamento de aveia entre os genitores UFRGS 8 x UFRGS 930605. GL.: grupo de ligacéo.
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continuacdo FIGURA 3. Mapa genético de ligacdo baseado em marcadores moleculares DArT e AFLP
para o cruzamento de aveia entre os genitores UFRGS 8 x UFRGS 930605.
GL: grupo de ligacéo.

4.3 Mapeamento de QTL

A partir do mapa genético e dos valores fenotipicos avaliados na populagéo
segregante, foi realizado o mapeamento de QTLs através do mapeamento por intervalo
simples e composto utilizando-se o programa Windows QTL Cartographer® (Wang,
2007). Para o mapeamento de QTLs da populacdo de linhagens recombinantes, foram
utilizadas as médias de todos os caracteres avaliados, a excecdo da densidade de plantas
(D), por esse ser apenas uma avaliacdo de controle que garante a homogeneidade dos
gendtipos na parcela. O mapeamento foi realizado separadamente para cada ano de
experimento. Os valores de significancia, threshold, obtidos pelas analises de
permutacdo foram proximos de LOD 2,8, sendo assim estabelecido um valor de 2,5 para

a identificacdo dos QTLs nos dois métodos de deteccdo.

4.3.1 Mapeamento por intervalo simples
A andlise por regressao linear detectou 34 QTLs com significancia estatistica
(LOD score maior que 2,5) para oito dos 11 caracteres avaliados no ano de 2008, sendo

estes QTLs distribuidos em seis grupos de ligacdo (TABELA 7).
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TABELA 7. QTLs significativos pelo mapeamento por intervalo simples nas linhagens recombinantes

(F6) U8 X U605 no ano de 2008. E (estatura de planta), NDF (ndmero de dias ao
florescimento), PMG (peso de mil gréos), R (rendimento), V (vigor), PP (peso de panicula),
NEP (nimero de espiguetas por panicula), NGP (nimero de gréos por panicula).

Carater GL*® Marcador Posicdo” LOD Aditividade® % QTL
E | opt-16284 42,0 7,4 3,50 23,06
E | opt-11259 44,0 6,8 3,38 21,56
E | opt-13230_22.106 47,0 7,6 3,55 23,86
E | opt-17223 22.114 54,0 9,4 4,06 30,99
E 1 opt-18396_37.4 7,0 7,3 3,79 26,49
E 1 opt-15501 16,0 57 3,16 18,66
E v opt-18310 11,0 2,5 2,18 8,77

NDF | opt-7023 34,0 3,4 -1,13 14,76
NDF | opt-1237 45,0 2,7 -0,89 9,25
NDF | opt-13230_22.106 47,0 3,3 -0,98 11,16
NDF | opt-18190 22.106 49,0 2,7 -0,88 9,04
PMG \Y/ opt-8924 1.1 65,0 2,7 1,10 11,01
R 1 opt-17841 26,0 4,6 311,97 22,17
R 1 opt-10433 33,0 4,2 251,70 15,54
R 1 opt-8555_21.64 41,0 3,1 212,10 10,86
R Il opt-15571 8,0 2,9 205,56 10,09
\Y IX opt-8515 4.14 12,0 2,5 0,22 12,44
PP I opt-7023 38,0 2,5 0,13 10,79
PP | opt-0463 41,0 2,9 0,14 11,59
PP | opt-13230_22.106 47,0 4,0 0,15 14,73
PP | opt-18190_22.106 49,0 40 0,15 14,57
PP | opt-17223 22.114 54,0 3,4 0,15 13,68
PP 1 opt-17172 11,0 3,0 0,14 11,58
NEP | ugemM11 40,0 2,8 2,06 10,53
NEP | opt-16885 22.106 46,0 3,7 2,27 12,82
NEP | opt-18190 22.106 49,0 3,2 2,10 11,07
NEP | opt-17223 22.114 54,0 40 2,45 14,89
NEP 1 opt-17172 11,0 3,2 2,17 11,72
NGP | opt-7023 38,0 3,1 4,10 12,98
NGP | opt-16885_22.106 46,0 4,0 4,22 13,75
NGP | opt-18190_22.106 49,0 3,7 4,10 12,99
NGP | opt-17223 22.114 54,0 4.4 4,61 16,34
NGP 1 opt-17172 11,0 3,7 4,16 13,34
NGP 1l ugem14 0,01 2,7 3,61 10,0

2 Grupo de ligacdo ao qual o QTL pertence

b Posicdo mais provavel do QTL correspondendo ao pico de LOD, estimado pelo QTLCartographer®; distancia em
cM da primeira marca do grupo de ligag&o.

¢ Efeito aditivo do QTL, estimado pelo QTLCartographer®.
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No ano de 2009, foram encontrados 22 QTLs para oito das 12 caracteristicas
avaliadas, sendo estes distribuidos em oito grupos de ligacdo (TABELA 8). O carater
estatura de planta foi 0 que obteve um maior nimero de QTLs identificados, um total de

11.

TABELA 8. QTLs significativos pelo mapeamento por intervalo simples nas linhagens recombinantes
(F6) U8 X U605 no ano de 2009. E (estatura de planta), IC (indice de colheita), PH (peso
do hectolitro), R (rendimento), V (vigor), PP (peso de panicula), NEP (nimero de
espiguetas por panicula), NGP (nimero de gréos por panicula).

Carater GL® Marcador Posicao” LOD Aditividade® 9%QTL
E I 0p'[-16284d 42,0 47 2,26 15,42
E | 0pt—11259d 44,0 4,9 2,30 15,99
E I Opt-13230_22.106d 47,0 4,8 2,27 15,62
E | opt-14317_22.105 50,0 3,3 1,90 10,87
E I opt-17658 22.118 55,0 51 2,36 16,79
E 1 opt-14299 11.12 0,01 3,5 2,05 12,19
E I opt-18396_37.4° 9,0 49 2,48 18,44
E 1 opt-10427 15,0 3,1 191 11,05
E 1 opt-8555_21.64° 41,0 2,6 1,75 9,08
E v opt-8774_11.79 6,0 3,0 2,28 15,15
E v opt-1904 14,0 2,5 1,72 8,62
IC VI opt-14189 16,0 3,9 -1,90 14,94

PH Vi opt-14149 24.39 36,0 2,8 0,68 11,42
PH Vi opt-9307_24.7 43,0 2,5 0,62 9,58
PH Vi opt-2398_24.73 50,0 2,7 0,69 12,04
PH VI opt-14124 6,0 3,1 0,66 10,58
R VI opt-7784 2,0 3,4 192,49 11,53
\Y V opt-13130_1.1 61,0 2,6 0,22 15,30
PP XI opt-2978_19.32° 4,0 25 0,14 9,05
NEP Xl opt-2978_19.32° 4,0 2,6 1,56 9,70
NGP XI opt-2978_19.32° 4,0 2,7 2,96 10,30
NGP XXI opt-17368 14,0 2,5 3,37 13,18

2 Grupo de ligagdo ao qual o QTL pertence

b Posicdo mais provavel do QTL correspondendo ao pico de LOD, estimado pelo QTLCartographer®; distancia em
cM da primeira marca do grupo de ligacéo.

¢ Efeito aditivo do QTL, estimado pelo QTLCartographer®.

¢ Marcadores associados ao mesmo caréter nos dois anos de avaliagio.

¢ Marcadores associados a diferentes caracteres

No ano de 2008, a variacao fenotipica explicada pelos QTLs identificados variou

de 8,77% a 30,99%. J& no ano de 2009 a variacdo foi de 8,62% a 18,44%. Estes valores
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ressaltam o carater quantitativo envolvido nas caracteristicas avaliadas, pois revelam os
QTLs de menor efeito.

Dentre os QTLs detectados pelo método do intervalo simples, apenas quatro
foram identificados nos dois anos de avaliacdo, sendo estes associados a estatura de
planta, e possuindo efeito aditivo positivo no carater (TABELA 7 e 8).

O marcador opt-8555_21.64 foi detectado associado ao rendimento de gréos no
ano de 2008 e a estatura de planta no ano de 2009. Ja o marcador opt-2978_19.32 foi
detectado associado aos caracteres peso de panicula, nimero de espiguetas por panicula
e nimero de gréos por panicula no ano de 2009.

Como o mapeamento por intervalo simples apresenta-se menos rigoroso na
deteccdo e na estimacdo dos efeitos dos QTLs, serdo discutidos, com maior
detalhamento, apenas os QTLs detectados através do mapeamento por intervalo

composto.

4.3.1 Mapeamento por intervalo composto
4.3.1.1 Mapeamento de QTLs por intervalo composto para caracteres

avaliados no ano de 2008

A anélise de mapeamento por intervalo composto detectou 34 QTLs no ano de
2008, sendo estes distribuidos em nove grupos de ligacdo e abrangendo 10 dos 11
caracteres avaliados (TABELA 9 e FIGURA 4). Para uma melhor apresentacdo, os

resultados do mapeamento por intervalo composto foram divididos por caracteres.

a) Estatura de planta
Para o carater estatura de planta, foram detectados cinco QTLs (TABELA 9). O

QTL localizado no GL-1, na posi¢do de 25 cM, possui efeito aditivo negativo no carater,
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reduzindo a estatura de planta em 2,36 cm. Ja os demais QTLs, contribuem de forma a
aumentar a estatura de planta em magnitudes que variam de 1,87 a 5,07 cm (TABELA
9). Os QTLs das posicGes 46 e 54 cM, provavelmente correspondem a mesma regido
gendmica, sendo declarado verdadeiro apenas 0 QTL da posi¢do 54 cM, que apresenta o
maior valor de LOD escore (12,8). Os QTLs declarados significativos contribuem com
54,76% da variacdo fenotipica observada no carater estatura de planta da populagdo em
estudo.

A deteccdo destes QTLs para estatura de planta em aveia possui uma
importancia relativa nos programas de melhoramento genético da cultura, que visam a
reducdo da estatura de planta, para minimizar as perdas com o acamamento (Federizzi,
2002). Como a estatura de planta é um caréater facilmente mensuravel, a utilizacdo de
marcadores moleculares para este carater é questionavel, sendo sugerida a sua utilizagdo
em geracOes precoces, onde os marcadores poderiam ser utilizados na identificagio de
genotipos de menor estatura, e posteriormente, se buscariam dentro destes gen6tipos o0s
de maiores rendimentos de graos.

Em trabalho realizado por Bothona et al. (1996), em linhagens obtidas do
cruzamento das cultivares americanas K x O, avaliados em condig¢des de cultivo do Sul
do Brasil, identificaram seis QTLs associados a estatura de planta, explicando 15% da
variancia fenotipica total. Para a estatura de planta, Achleitner et al. (2008),
encontraram quatro associacbes com marcadores AFLP em aveia, sendo estas

responsaveis por valores entre 6% e 19% da variacédo fenotipica total do carater.

b) Numero de dias ao florescimento
Para o carater nimero de dias ao florescimento, foram detectados dois QTLs,

sendo estes responsaveis por explicarem 21,73% da variacéo fenotipica total (TABELA
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9). O QTL localizado no GL-I possui efeito aditivo negativo, reduzindo o nimero de
dias ao florescimento em 1,11 unidades. Este QTL é de grande importancia para cultura
da aveia no Sul do Brasil, pois a reducdo do ciclo da cultura implica diretamente no
sistema de cultivo, j& que a cultura de inverno precisa ter um ciclo muito bem ajustado,
permitindo a introdugdo na época adequada da proxima cultura. Ja o QTL localizado no

GL-XI aumenta o ciclo da cultura em 0,83 dias.

QTLs para numero de dias ao florescimento também foram detectados em outros
trabalhos. Na populagdo oriunda do cruzamento K x O, Bothona et al. (1996)
encontraram um QTL, sendo este responsavel por 19,5% da variancia fenotipica total.
Em trabalho realizado por Locatelli (2003), também foi encontrado um QTL para a
caracteristica de florescimento na populacdo U8 x U605, sendo este associado ao
marcador U86M2, entretanto, esta associacdo ndo foi detectada no presente trabalho. Ja
Nava (2008), encontrou QTLs para o nimero de dias ao florescimento e resposta a
vernalizacdo na populacdo U8 x U605, porém ndo corresponderam aos mesmos
encontrados neste trabalho. Os QTLs encontrados por Nava (2008) apresentaram
associagdo ao marcador molecular DArT 464623b e explicaram de 12% a 20% da
variacao fenotipica observada para os caracteres avaliados. A ndo deteccdo dos mesmos
QTLs relacionados ao numero de dias ao florescimento no presente estudo com 0s
detectados por Nava (2008), na mesma populagédo, pode ter decorrido dos diferentes
ambientes nos quais a populagéo foi fenotipada, o que reflete a interacdo dos QTLs com
0 ambiente, bem como podem ser explicados como sendo outras regifes genémicas

influenciando o carater.
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TABELA 9. QTLs significativos pelo mapeamento por intervalo composto nas linhagens recombinantes

(F6) U8 X U605 no ano de 2008. E (estatura de planta), NDF (nimero de dias ao
florescimento), PH (peso do hectolitro), P (pilosidade), PMG (peso de mil grdos), R
(rendimento), V (vigor), PP (peso de panicula), NEP (nimero de espiguetas por panicula),
NGP (nimero de graos por panicula).

Carater GL® Marcador Posic&o® LOD Aditividade® 9%QTL
E [ opt-15422 25,0 2,6 -2,36 7,46
E | opt-16885_22.106 46,0 10,1 4,24 25,48
E | opt-17223 22.114 54,0 12,8 5,07 34,85
E I opt-8555_21.64 41,0 3,0 1,87 6,30
E \Y opt-18310 11,0 3,0 1,87 6,15

NDF [ opt-7023 34,0 3,8 -1,11 13,98
NDF Xl opt-2978_19.32 4,0 2,7 0,83 7,75
PH I opt-17841 20,01 2,5 0,97 7,05
PH Xl Us6M4 44,01 2,7 -0,92 8,57
P I opt-17841 22,0 2,8 -0,27 10,38
PMG I opt-17841 22,0 3,4 1,21 10,75
PMG \Y opt-13130_1.1 61,0 3,5 1,14 11,50
PMG \Y opt-8877 63,0 3,1 0,93 7,64
PMG XI opt-2978_19.32 4,0 3,5 -1,00 9,06
R I opt-17841 26,0 5,6 314,46 22,37
R I opt-10433 33,0 6,2 281,58 18,89
R I opt-8555_21.64 41,0 4,9 247,85 14,18
R X opt-14966 38,0 45 -242,80 13,95
Vv VI opt-14768_1.1 2,0 3,6 -0,25 13,71
Y Wil opt-2065_1.1.3 6,0 2,6 -0,21 9,06
PP [ opt-7023 38,0 2,8 0,13 9,90
PP | opt-16284 42,0 3,2 0,13 9,53
PP | opt-13230_22.106 47,0 5,6 0,17 16,15
PP | opt-18190_22.106 49,0 5,7 0,17 16,15
PP | opt-17223 22.114 54,0 43 0,15 13,66
NEP [ opt-16885_22.106 46,0 47 2,25 12,53
NEP | opt-18190_22.106 49,0 3,8 2,06 10,40
NEP | opt-17658_22.118 55,0 45 2,28 12,55
NEP I Us6M14 0,01 2,6 1,69 6,99
NGP [ opt-16885_22.106 46,0 43 3,83 10,93
NGP | opt-18190_22.106 49,0 48 4,02 12,15
NGP | opt-17658_22.118 55,0 48 4,13 12,78
NGP Vi opt-17989 24.2 10,0 2,5 -3,12 7,05
NGP Vi opt-12736_24.4 21,0 2,6 -2,96 6,48

2 Grupo de ligagdo ao qual o QTL pertence

® Posicéo mais provavel do QTL correspondendo ao pico de LOD, estimado pelo QTLCartographer®; distancia em
cM da primeira marca do grupo de ligagdo.

¢ Efeito aditivo do QTL, estimado pelo QTLCartographer®.
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C) Peso do hectolitro

Dois QTLs foram encontrados para o carater peso do hectolitro, sendo estes
responsaveis por 15,62% da variagdo fenotipica total (TABELA 9). Porém, os alelos
destes QTLs apresentam efeitos aditivos contrarios, sendo que o alelo associado ao
marcador do GL-II contribui positivamente no carater, e o alelo associado ao marcador
do GL-XI é responsavel por reduzir o peso do hectolitro. Siripoonwiwat et al. (1996),
também encontraram QTLs associados ao peso do hectolitro em aveia na populagao
oriunda do cruzamento entre K x O. Duas associa¢Oes foram detectadas por Achleitner
et al.(2008) para o peso do hectolitro, sendo responsaveis por 11% e 12% da variacdo

fenotipica total do carater na populacdo em estudo.

d) Pilosidade de graos

Para o caréater pilosidade de grdos foi detectado apenas um QTL, localizado no
GL-11, sendo este responsavel pela reducao da pilosidade (TABELA 9) e possuindo uma
contribuicdo de 10,38% da variacdo fenotipica total do carater. Este QTL é de interesse
aos programas de melhoramento genético de aveia, que objetivam a reducdo da
pilosidade da base dos gréos, pois esta aumenta a retencdo de umidade, dificultando o

processo de secagem e facilitando a contaminacao por patogenos (Floss, 1988).

e) Peso de mil gréos

Quatro foram os QTLs detectados para o carater peso de mil graos (TABELA 9).
Trés QTLs possuem efeito aditivo positivo, aumentando o carater peso de mil grdos na
populacéo e um possui efeito negativo, sendo que o alelo deste QTL reduz o peso de mil
grdos em um grama. Os QTLs localizados nas posicdes 61 e 63 cM, provavelmente

correspondem a mesma regido genémica, sendo assim é declarado como verdadeiro
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apenas 0 QTL de maior valor de LOD escore, 0 da posicdo de 61 cM. Os QTLs de
efeito aditivo positivo sdo de grande interesse aos programas de melhoramento genético
de aveia, que juntos apresentam uma porcdo de 22,25% da variacdo fenotipica
observada.

Para o carater peso de mil grdos, Achleitner et al. (2008), encontraram cinco
associagfes com marcadores moleculares, com contribui¢do variando de 7% a 13% na

variancia fenotipica total.

f) Rendimento de gréos

Jé& para o rendimento de gréos foram detectados quatro QTLs (TABELA 9). Dos
QTLs encontrados, apenas um, localizado no GL-X, possui efeito aditivo negativo,
reduzindo o rendimento de grdos em 242,80 gramas. Os QTLs localizados nas posi¢oes
33 e 41 cM, provavelmente também correspondam a mesma regido genémica, sendo
assim, apenas 0 QTL de maior LOD escore é declarado como significativo. Desta
forma, os QTLs verdadeiros contribuem com 41,26% da variacdo fenotipica
responsavel por aumentar o carater rendimento de gréos na populagdo em estudo.

QTLs para rendimento de grdos em aveia também foram identificados por
Siripoonwiwat et al. (1996) e por Achleitner et al. (2008), que encontraram associagoes

responsaveis por magnitudes de 6% a 39% da variancia fenotipica total do carater.

9) Vigor inicial de plantas

Para o carater de vigor inicial de plantas, dois QTLs foram detectados, sendo 0s
dois localizados no GL-VII e sendo provavelmente a mesma regido genémica, sendo
assim, apenas 0 QTL da posicdo 6 cM é declarado significativo, ja que apresenta o

maior valor de LOD escore (TABELA 9).
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h) Peso de panicula

Cinco QTLs foram encontrados associados ao carater peso de panicula, sendo
todos localizados no GL-I e entre as posicOes 38 e 54 cM, dessa forma, apenas 0 QTL
de maior LOD escore, 0 da posi¢do 49 cM é declarado como significativo. Este QTL
contribui com 16,15% da variagdo fenotipica observada (TABELA 9).

Em experimento realizado no Sul do Brasil, a partir de linhagens recombinantes
derivadas do cruzamento entre as cultivares americanas K x O, foram identificados oito
QTLs associados ao peso de panicula (Bothona et al., 1997b). QTLs para o peso de
panicula sdo de grande importancia, pois este carater inclui dois dos principais
componentes do rendimento, que sdo 0 numero de graos e o peso de grdos por panicula,
desta forma é considerado um importante critério na selecdo indireta de genétipos

superiores de aveia (Caierdo et al., 2000).

i) NUmero de espiguetas por panicula

Para o cardter numero de espiguetas por panicula, foram quatro os QTLS
detectados, todos com efeito aditivo positivo. Porém, como trés destes QTLS
encontram-se no GL-I, sendo localizados entre as posi¢des 46 e 55 cM, ou seja, muito
proximos, provavelmente esta seja a mesma regido gendmica. Sendo assim, apenas 0
QTL da posicdo 46 cM pode ser declarado verdadeiro (LOD escore de 4,7) (TABELA
9). Assim, a participacdo dos dois QTLs verdadeiros é de 19,52% na variancia

fenotipica total do carater.

]) NuUmero de grdos por panicula
Ja para o numero de grdos por panicula, foram detectados cinco QTLsS, sendo

que trés marcadores associados ao numero de grdos também foram associados ao
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namero de espiguetas (TABELA 9). Os QTLs localizados no GL-I sdo responsaveis por
aumentar o carater e estdo a pequenas distancias, correspondendo, provavelmente a
mesma regido gendmica e sendo assim apenas considerado como verdadeiro o QTL da
posicdo 55 cM. Os QTLs do GL-VI possuem o efeito aditivo negativo, diminuindo o
nimero de grdos por panicula. Como estes QTLs provavelmente correspondem a
mesma regido gendomica, apenas 0 QTL da posicdo 21 cM pode ser declarado
verdadeiro.

Através do mapeamento por intervalo composto, alguns marcadores foram
encontrados associados a diferentes caracteres no ano de 2008 (TABELA 9). O
marcador opt-16885_22.106 foi encontrado associado aos caracteres estatura de planta,
nimero de espiguetas por panicula e numero de grdos por panicula. Entre estes
caracteres também foram encontrados valores relevantes de correlacdo fenotipica
(TABELA 4), o que sugere que a mesma regido genémica pode estar atuando sobre os
diferentes caracteres (FIGURA 4). Os QTLs associados a estes marcadores apresentam
efeito aditivo positivo, aumentando a estatura de planta e 0 nimero de espiguetas e de
grdos por panicula.

Também no ano de 2008, o marcador opt-17223 22.114 foi detectado associado
com os caracteres estatura de planta e peso de panicula, caracteres estes, que também
apresentaram correlagdo fenotipica significativa (TABELA 4). JA o marcador opt-
8555 21.64 foi detectado associado aos caracteres estatura de planta e rendimento de
gréos, caracteres que ndo apresentaram correlagcdo fenotipica, mas que sdo de grande
interesse aos programas de melhoramento de aveia. Os QTLs associados a estes dois
marcadores apresentam efeito aditivo positivo, ou seja, possuem o efeito de aumentar a
estatura de planta, o peso de panicula e o rendimento de gréos, o que representa um

desafio aos melhoristas de aveia, que visam a reducdo da estatura com aumento de
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rendimento de grdos (Federizzi & Pacheco, 2009). O rendimento de grdos e a estatura
de planta, também foram encontrados na mesma regido genémica em aveia em trabalho
realizado por Siripoonwiwat et al. (1996), que atribuiu este resultado aos efeitos

pleiotropicos.
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FIGURA 4. Grupos de ligagdo com a identificacdo dos QTLs detectados através do método do intervalo
composto no ano de 2008.

O marcador opt-7023, localizado no GL-I, foi encontrado associado aos
caracteres numero de dias ao florescimento e peso de panicula (FIGURA 4). Este
marcador é de interesse dos programas de melhoramento de aveia, visto que 0os QTLs a
ele associados apresentam efeito aditivos contrarios, ou seja, reducdo no ciclo
vegetativo e aumento do peso de panicula (TABELA 9). Gendtipos que possuem estas

caracteristicas sdo desejaveis, principalmente ao ambiente do Sul do Brasil, onde se
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busca a precocidade de ciclo, visando a sucessdo com os cultivos de verdo (Federizzi,
2002).

Para os caracteres nimero de dias ao florescimento e peso de mil gréos, o
marcador opt-2978_19.32, localizado no GL-XI, foi encontrado associado, porém, esta
associacdo € indesejavel aos programas de melhoramento genético de aveia, pois
reduzem o peso dos grdos e aumentam o ciclo da cultura. Neste trabalho, a analise de
correlacdo fenotipica encontrou associacdo negativa significativa entre estes caracteres
no ano de 2008 (TABELA 4), sugerindo que a mesma regido gendmica pode estar
associada aos caracteres.

O marcador opt-17841, GL-II, foi detectado associado a quatro caracteres, o
peso do hectolitro, a pilosidade de gréos, o peso de mil grdos e o rendimento de graos
(TABELA 9 e FIGURA 4). Os efeitos aditivos destes caracteres estdo de acordo com o
que se busca nos gendtipos de aveia, que sdo de aumento do peso do hectolitro, reducédo
da pilosidade dos gréos, maior peso e rendimento de gréos (Federizzi et al., 1997). Foi
observada correlacdo significativa entre os caracteres peso do hectolitro e rendimento
no primeiro ano de avaliagdo (TABELA 4). Estes resultados podem estar refletindo os
objetivos do programa de melhoramento de aveia de UFRGS, que visa um bom
rendimento industrial, através do aumento do valor do peso do hectolitro, e altos
rendimentos de gréos (Federizzi et al.,1997).

Ja para os caracteres peso de panicula, numero de espiguetas por panicula e
ndmero de grdos por panicula, o marcador opt-18190_22.106 foi encontrado associado,
sendo que os QTLs relacionados a este marcador apresentaram efeito aditivo positivo.
Na andlise de correlacdo fenotipica entre os caracteres avaliados foram detectadas
associacOes significativas entre o peso de panicula e 0 nimero de gréos por panicula

(TABELA 4).
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Os marcadores opt-16885 22.106 e opt-17658 _22.118 foram detectados
associados aos caracteres nimero de espiguetas e numero de grdos por panicula,
caracteres que também apresentaram forte correlagdo fenotipica (TABELA 4).

N&o é possivel afirmar se estas regiGes gendmicas associadas para diferentes
caracteres correspondem aos mesmos genes ou a genes proximos. Para isso, seria
necessario um estudo com uma populacdo maior e com uma maior saturacdo de
marcadores na regido onde estes QTLs foram detectados. Entretanto, quando o modo de
acdo dos QTLs coincidentes é similar, a pleiotropia tem sido uma explicagdo aceitavel
(Conner et al., 1998). Porém, apenas atraveés de um mapeamento fino ou de clonagem

génica a pleiotropia poderia ser confirmada.

4.3.1.2 Mapeamento de QTLs por intervalo composto para caracteres
avaliados no ano de 2009

No ano de 2009, foram detectados através do mapeamento por intervalo
composto, 22 QTLs para 11 dos 12 caracteres avaliados, sendo estes distribuidos em

nove grupos de ligacdo (TABELA 10 e FIGURA 5).

a) Estatura de planta

Para o caréater estatura de plantas no ano de 2009, foram detectados cinco QTLS
através do método do intervalo composto, sendo que todos contribuem de forma
positiva no carater, aumentando a estatura de planta (TABELA 10). Porém, como 0s
trés QTLs encontrados no GL-I, localizados entre as posi¢cdes 46 e 55 cM da primeira
marca do grupo de ligacdo, podem corresponder a mesma regido gendmica, apenas €
declarado como verdadeiro o QTL de maior LOD escore, 0 QTL da posigéo 46 cM. Da

mesma forma, apenas 0 QTL da posi¢do 41 cM é declarado verdadeiro no GL-II.
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os dois QTLs séo responsaveis por 26,08% da variagdo fenotipica total do

TABELA 10. QTLs significativos pelo mapeamento por intervalo composto nas linhagens recombinantes

(F6) U8 X U605 no ano de 2009. E (estatura de planta), IC (indice de colheita), NDF
(nimero de dias ao florescimento), PH (peso do hectolitro), P (pilosidade), R (rendimento),
V (vigor), NCF (nimero de colmos férteis), PP (peso de panicula), NEP (nimero de
espiguetas por panicula), NGP (nimero de grdos por panicula).

Carater  GL® Marcador Posic&o® LOD Aditividade® 9%QTL
E [ opt-16885_22.106 °° 46,0 6,6 2,34 16,06
E | opt-14317_22.105 50,0 4,4 1,94 11,02
E | opt-17658_22.118 55,0 6,3 2,31 15,68
E I opt-7664_21.71 34,0 3,1 1,80 7,39
E I opt-8555_21.64 °° 41,0 42 2,23 10,02
IC VI opt-14189 14,0 4,4 -1,82 13,59

NDF XII opt-11481_16.21 4,0 2,5 2,40 7,31
PH Y, opt-15011 43,0 2,5 0,56 7,36
P I opt-11779_21.26 6,0 2,6 -0,20 7,08
P XI 0pt-2650 17,0 2,7 0,21 7,70
P XV opt-4883_1.3.9 1,0 2,9 0,22 8,04
R Y, opt-13360 68,0 2,8 -204,43 8,38
R VI opt-14124 2,0 4,9 214,85 14,11
Vv Vv opt-13130_1.1° 61,0 3,7 0,23 17,71
\Y; \Y opt-13864_1.1 64,0 42 0,21 14,43
NCF I opt-18396_37.4 9,0 2,5 -3,96 8,73
NCF I opt-10427 15,0 3,5 -4,25 10,50
NCF XVl opt-1427_33.6 12,0 2,6 3,45 7,66
PP VI opt-14189 12,0 3,0 -0,13 7,62
PP Xl opt-2978_19.32°¢ 4,0 3,1 0,14 8,36
NEP XI opt-2978_19.32° 4,0 2,8 1,42 7,97
NGP Xl opt-2978_19.32°¢ 4,0 4,0 3,14 11,29

2 Grupo de ligagdo ao qual o QTL pertence

® Posicéo

mais provavel do QTL correspondendo ao pico de LOD, estimado pelo QTLCartographer®; distancia em

cM da primeira marca do grupo de ligagdo.

¢ Efeito aditivo do QTL, estimado pelo QTLCartographer®.

d Marcadores associados ao mesmo caréter nos dois anos de avaliagio

¢ Marcadores detectados nos dois anos de avaliagdo, porém associados a diferentes caracteres

b)

indice de colheita

Para o carater indice de colheita, apenas um QTL foi detectado, sendo localizado

no GL-VIII, e responsavel por explicar 13,59% da variacdo fenotipica total. O QTL
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possui contribuicdo negativa no carater, reduzindo o indice de colheita em 1,82

unidades (TABELA 10).

C) NuUmero de dias ao florescimento

Para o nimero de dias ao florescimento, também foi detectado apenas um QTL,
localizado no GL-XII e responsavel por 7,31% da variacdo fenotipica total (TABELA
10). O alelo deste QTL possui efeito aditivo positivo, sendo responsavel por aumentar o

ciclo da cultura em 2,4 dias.

d) Peso do hectolitro
Para 0 peso do hectolitro, apenas um QTL foi detectado, sendo localizado no
GL-V. Este QTL ¢é responsavel por 7,36% da variancia fenotipica da caracteristica, e

contribui de forma positiva no carater (TABELA 10).

e) Pilosidade de gréos

Trés QTLs foram detectados para o carater pilosidade de grdos, sendo estes
responsaveis por 22,82% da variagdo fenotipica total (TABELA 10). O QTL localizado
no GL-111I possui efeito aditivo negativo, ou seja, reduz o carater, sendo de interesse aos
programas de melhoramento de aveia. J& os QTLs localizados nos GL-XI e GL-XV

possuem efeito aditivo positivo, aumentando a pilosidade dos gréos (TABELA 10).

f) Rendimento de gréos
Dois QTLs foram encontrados associados ao carater rendimento de gréos,
explicando juntos, 22,49% da variancia fenotipica total (TABELA 10). O alelo do QTL

localizado no GL-V reduz o rendimento de grdos em 204,43 gramas e o alelo do QTL
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localizado no GL-VIII, contribui aumentando o rendimento de gréos em 214,85 gramas
(TABELA 10). A detecgéo deste QTL que contribui aumentando o rendimento de graos
em aveia € de grande importancia aos programas de melhoramento da cultura, visto que
esta € uma caracteristica complexa, dificil de ser selecionada em geragdes precoces,
sendo assim, este QTL deve ser validado em outras populagdes de forma ser utilizado

na selecéo assistida por marcadores moleculares.

9) Vigor inicial de plantas

Para o carater vigor inicial de plantas foram encontrados dois QTLS, como estes
se encontram no GL-V e a curtas distancias entre si, 61 e 64 cM da primeira marca do
grupo de ligacdo, apenas 0 QTL da posicdo 64 cM, que possui maior LOD escore, pode
ser declarado como verdadeiro, possuindo efeito aditivo positivo, ou seja, aumentando o

vigor inicial de plantas (TABELA 10).

h) Numero de colmos férteis

Trés QTLs foram detectados para o carater nimero de colmos férteis, porém
dois localizam-se na mesma regido gendmica do GL-Il, sendo declarado como
verdadeiro apenas 0 QTL de maior valor de LOD (TABELA 10). Os QTLs declarados
verdadeiros contribuem com 18,16% da variacdo fenotipica total do carater, sendo que o
QTL do GL-II possui efeito aditivo negativo no carater e 0 QTL do GL-XVII possui
efeito aditivo positivo, contribuindo com o0 aumento no numero de colmos férteis por

metro (TABELA 12).
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i) Peso de panicula

Para o carater peso de panicula, dois foram os QTLs encontrados associados ao
carater, sendo estes responsaveis por 15,98% do cardter (TABELA 10). O QTL
detectado no GL-VIII possui efeito negativo no caréter, reduzindo o peso de panicula
em 0,13 gramas (TABELA 10). J& o QTL localizado no GL-XI possui efeito aditivo

positivo, aumentando o peso de panicula em 0,14 gramas (TABELA 10).

j) NUmero de espiguetas por panicula
Para o nimero de espiguetas foi detectado apenas um QTL, localizado no GL-XI
e contribuindo com 7,97% da variancia fenotipica total, sendo que este possui efeito de

aumentar o carater (TABELA 10).

k) NUmero de gréos por panicula

O mesmo marcador encontrado associado ao numero de espiguetas por panicula
também foi encontrado associado com o carater nimero de gréos por panicula. O QTL
para 0 nimero de grdos por panicula contribuiu com 11,29% da variancia fenotipica
total, possuindo efeito aditivo positivo no carater, aumentando em 3,14 o nimero de
gréos por panicula (TABELA 10).

No mapeamento por intervalo composto no ano de 2009, apenas dois
marcadores moleculares foram encontrados associados a mais de um carater. O
marcador opt-14189, localizado no GL-VIII, foi detectado associado aos caracteres
indice de colheita e peso de panicula, sendo que os QTLs apresentaram efeito aditivo
negativo, ou seja, reduzindo os caracteres, o que € indesejavel aos programas de
melhoramento (FIGURA 5). Estes caracteres também apresentaram média correlacao

fenotipica no ano de avaliacdo (TABELA 5). QTLs para o indice de colheita também
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foram identificados por Siripoonwiwat et al. (1996), sendo estes localizados em regides
associadas ao rendimento de gréos e ao rendimento de biomassa aparente, sugerindo
que estes QTLs afetam a particdo de fotoassimilados entre os 6rgdos vegetativos e

reprodutivos (Siripoonwiwat et al.,1996).

GL-I GL-II GL-III
oo _ opr1SaTt [1]1] -, CpE14299_11.1 0o - usEN 14 oo
120 1218 so || —eprmmema 60 optiirro 2160l g
160 opt18231_2276 10 oPEITIT2 20 %_/-WHW‘ an
20 opriSi2z Q0 N epriism RN o e 20
- = 10 17 e 7in
k< 1]1] opH16342 150 opt104T 1 e = o
- — 20— opriTe2 31D
[0 |- opt7023 180 -~ opt1S501 150 opt162 7o
20 ) I ussni1 130 :/—\:om-sszr = 70
oo ! | cptois 130 opE1TBH e
[311] N opt-16254 p-1J1] < _\_om-mm - GL-VIII S0
o . Il opt 1453 57 310 u opHIE5_21.71 . s90
20 _JUH N cpt11258 O T 2112174 bRl = et T
2o b SN corizm FO ] oprasss 2154 10 AT pricm 2 &
2 (0K | - - W0
ao A (K- pt1e=s 2005 D '\_qn-ﬁm_znst. 60 f=¥opt-ﬂst gsn
an R N cpt1320_22.105 o opt-15056 i /:\m-!m &0
wn AR corisert = - G 23 an
wo A N cpr13150_22.105 oo 120 pee | &0
0 ) B~ opt18317_22.105 GL-XI 20 A P13 251 &0
0 Aotz 21 ] oo cpH1T955_19.1 20 —_| | — opriioe 251 890
50 ; pHTESS 22118 [T cpraons_ oz [ =0 opkasaZ 211 0o
a0 D/ cotigs1a 2414 110 - opraTms N e
o opt10459 160 pr23aT
&0 R 010435 160 7 P30 .\ . 71-X
N (N oLX w T e
00 ussmt 1]i] > opE1B17T - D
P \_091-1"5“ 20 _/ \opt-wssz 10 AT otz 132 [l lg -] \OPPF "CE‘S;'?;?;, [
550 oprt6iw. 211 [l 40 o— FHI0RI o2 60 LIS
610 PN . } 60 T~ 15 30 optiTiul
GL-XVII 20 o PHIE% 100 PHI2S_165
oo 3 optidn
3D PETB2_T6
20— otz o5 [l
t90  __| | cpti®T_DS
20 L umsnis

Ml Estatura de planta [l Numero de dias ao florescimento [l] Nomero de colmos férteis [l Pilosidade
B indice de colheita || Peso do hectolitro [l] Rendimento de graos [l Vigor Peso de panicula

I Nmero de espiguetas por panicula Niunero de grios por panicula

FIGURA 5. Grupos de ligacdo com a identificacdo dos QTLs detectados através do método do intervalo
composto no ano de 2009.

O marcador opt-2978 19.32 foi encontrado associado aos caracteres peso de
panicula, numero de espiguetas e numero de grdos por panicula, caracteres que
apresentaram altos coeficientes de correlacdo fenotipica (TABELA 5). Os QTLs
apresentaram efeito aditivo positivo, aumentando os caracteres, sendo assim, de
interesse aos programas de melhoramento genético de aveia.

Outros trabalhos identificaram em aveia regides gendémicas que influenciavam
simultaneamente mais de uma caracteristica, como por exemplo, diferentes caracteres

associados a qualidade dos grdos (Groh et al., 2001) e regides associadas aos caracteres
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de estatura de planta e rendimento de gréos, e com o rendimento de grdos e o peso de
mil grédos (Achleitner et al., 2008). Esta mesma localizagcdo para diferentes caracteres
tem sido explicada como o resultado de efeito pleiotropico, porém a confirmacdo deste
efeito apenas pode ser feita se houver clonagem do gene controlando os caracteres. Em
aveia, o efeito pleiotrépico ja foi relatado em outros trabalhos (Siripoonwiwat et
al.,1996; Kianian et al., 2000 e Koeyer et al., 2004), quando QTLs para 0s mais

diversos caracteres foram localizados nas mesmas regides genodmicas.

4.3.2 Analise conjunta dos QTLs nos dois anos de avaliacao

A maioria dos QTLs detectados apresentou expressao em apenas um dos anos,
ou ambientes avaliados. Contudo, através do mapeamento por intervalo composto foram
detectados cinco marcadores DArT em comum nos dois anos avaliados, sendo eles: opt-
16885_22.106, opt-17658_22.118, opt-8555_21.64, opt-13130_1.1 e opt-2978_19.32
(TABELA 10).

Os marcadores opt-16885 22.106 e opt-8555 21.64 foram encontrados
associados ao carater estatura de planta nos anos de 2008 e 2009 (TABELA 9 e 10),
sendo 0s unicos marcadores associados ao mesmo carater e nos diferentes anos. O
marcador opt-8555_21.64, ainda foi encontrado associado ao rendimento de grdos no
ano de 2008 (TABELA 9) e o marcador opt-16885_22.106, associado aos caracteres
numero de espiguetas e nimero de gréos por panicula no ano de 2009 (TABELA 10).
Entre os caracteres estatura de planta e nimero de espiguetas e niUmero de grdos por
panicula, foram observadas correlagbes fenotipicas nos dois anos de avaliagédo
(TABELAS 4 e 5), sugerindo que estes caracteres sofrem a influéncia dos mesmos

genes ou de genes ligados.
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O marcador opt-17658 22.118 foi observado associado aos caracteres numero
de espiguetas por panicula e grdos por panicula no ano de 2008 (TABELA 9) e a
estatura de plantas no ano de 2009 (TABELA 10).

O marcador opt-13130_1.1 foi detectado associado ao peso de mil grdos no ano
de 2008 (TABELA 11) e ao vigor inicial de plantas no ano de 2009 (TABELA 10). No
ano de 2008, estes caracteres apresentaram correlagdo fenotipica significativa
(TABELA 4).

Ja o0 marcador opt-2978 19.32 foi encontrado associado aos caracteres nimero
de dias ao florescimento e peso de mil grdos no ano de 2008 (TABELA 9) e aos
caracteres peso de panicula, nimero de espiguetas por panicula e nimero de gréos por
panicula no ano de 2009 (TABELA 10). Estes caracteres também apresentaram
correlagéo significativa dentro de cada ano (TABELA 4 e 5).

A comparagdo do mapeamento de QTLs com dados existentes da mesma
populagédo, mas coletados em ambientes diferentes permite identificar se existem e quais
sdo as regides do genoma de uma espécie que possuem expressdo consistente nos varios
ambientes onde foi feita a avaliacdo. Também aquelas regides com expressao especifica
em cada ambiente. Desta forma, os QTLs associados aos marcadores opt-16885 22.106
e opt-8555 21.64, detectados aumentando o carater estatura de plantas, podem ser
considerados de expressdo consistente, ja que foram detectados nos dois anos de
avaliacdo (TABELAS 9 e 10). Em populagdo proveniente do cruzamento K x O,
Siripoonwiwat et al. (1996), também encontraram QTLs para a estatura de planta em
mais de um ano de avaliagdo. J& em trabalho conduzido por Milach et al.(1998),
utilizando a mesma populacdo, porém em ambientes do Sul do Brasil, a maioria dos
QTLs detectados para varios caracteres avaliados, apresentaram expressao em apenas

um dos ambientes testados. Contudo, para as caracteristicas ciclo, estatura,
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comprimento de panicula, area e largura do gréo, algumas regides foram significativas
para mais de um ambiente (Milach et al.,1998).

Os resultados obtidos neste trabalho revelaram que é possivel identificar QTLs
com expressdo no Sul do Brasil e esses, provavelmente, terdo grande contribuigdo aos
programas de melhoramento genético da cultura da aveia, permitindo a utilizagdo destes
na selecdo assistida por marcadores moleculares. Porém, como apenas parte da variagdo
fenotipica observada foi explicada em ambos os anos de experimentacdo, torna-se
necessario que mais trabalhos sejam realizados para que sejam identificados novos

QTLs que expliqguem a maior parte da variagdo fenotipica dos caracteres de interesse.

O baixo numero de QTLs identificados neste estudo pode ser devido ao extenso
genoma da aveia e da complexidade dos caracteres avaliados. Porém, os resultados
obtidos representam um avancgo no entendimento dos mecanismos genéticos envolvidos
com 0s principais caracteres de interesse agronémico na cultura.

Além disso, mais marcadores devem ser adicionados ao mapa genético,
principalmente nas regides cromossémicas que apresentaram grandes distancias entre
eles. A adicdo de novos marcadores moleculares, juntamente com a realizacdo de novos
experimentos de fenotipagem, com mais repetices e em diferentes ambientes,
aumentara o poder do mapeamento de QTLs.

O tamanho da populagéo empregada neste estudo e a resolu¢do do mapeamento
ndo foram suficientes para distinguir efeitos pleiotropicos de proximidade de ligacéo.
Para fazer essa distin¢do, € necessério identificar os genes sob 0s QTLs e o0 seu papel na
fisiologia da planta. A deteccdo de QTLs tém sido feita em muitas culturas, porém,

ainda faltam estratégias apropriadas para identificar os genes.
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Os resultados obtidos também devem ser integrados e validados em outras
populagdes no futuro para que a selecdo assistida por marcadores moleculares possa ser

utilizada com seguranca pelos programas de melhoramento genético de aveia.



5 CONCLUSOES

As linhagens recombinantes de aveia, provenientes do cruzamento UFRGS 8 X
UFRGS 930605 apresentaram ampla variabilidade genética e fenotipica para 0s
caracteres avaliados nos diferentes anos.

Os marcadores moleculares DArT, mostraram-se Uteis na obtencdo de mapas
genéticos para a cultura da aveia, sendo que o mapa desenvolvido no presente estudo
compreendeu 33 grupos de ligacdo, cobrindo uma extensédo de 726,2 cM.

Para o carater estatura de planta foram detectados QTLs nos dois anos de
avaliacdo, explicando entre 6,15% e 34,85% da variacdo fenotipica total. Destes QTLS,
dois, apresentaram consisténcia nos diferentes anos, apresentando potencial para
utilizacdo na selecdo assistida por marcadores moleculares. Estes marcadores também
apresentaram associacdo a diferentes caracteres nos dois anos de avaliacdo, sugerindo
gue a mesma regido genémica pode afetar diferentes caracteres.

Nos dois anos de avaliacéo, trés QTLs foram detectados para o nimero de dias
ao florescimento, sendo que o de maior interesse aos programas de melhoramento de
aveia é aquele ligado ao marcador opt-7023, detectado no ano de 2008, que explicou
13,98% da variagdo fenotipica observada e possui efeito aditivo negativo, reduzindo o
namero de dias ao florescimento.

Para os principais componentes do rendimento, foram identificados QTLS nos
dois anos de avaliagdo. A variacdo fenotipica explicada por estes QTLs variaram de
6,48%, para 0 numero de grdos por panicula, a 22,37%, para rendimento de grdos,

ambos detectados em 2008.
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Apéndice 1. Dados meteoroldgicos observados no ano de 2008, durante a estacdo de
crescimento da cultura da aveia, na Estacdo Experimental Agrondmica — UFRGS.

Eldorado do Sul, 2008.

Més Rs Temperatura do ar (°C) Chuva UR Vento ETo
(calcm?dia) Média Maxima Minima (mm) (%) (m/s) (mm)
DEC 1 170 13,8 18,3 9,0 91,8 90 12 11,7
Junho DEC 2 250 8,8 16,0 2,9 135 82 11 16,3
DEC 3 160 13,0 17,0 9,0 36,9 93 1,2 9,0
MEDIA 194 11,8 17,1 7,0 1422 89 1,2 37,0
DEC 1 145 15,1 19,6 11,0 238 93 0,8 9,7
Julho DEC 2 252 15,6 23,8 9,4 8,3 81 1,0 19,7
DEC 3 149 14,3 17,7 11,1 1833 89 15 12,9
MEDIA 182 15,0 20,4 10,5 2154 88 11 42,3
DEC 1 266 12,0 18,5 538 292 85 13 18,9
Agosto DEC 2 194 16,7 21,8 12,5 995 91 18 14,3
DEC 3 370 14,1 20,7 7.4 125 81 1,6 30,0
MEDIA 277 14,3 20,3 8,6 1412 85 1,6 63,2
DEC 1 302 14,2 20,4 8,7 1050 86 2.1 23,1
Setermb DEC 2 351 13,7 19,3 7.4 549 83 16 26,5
etembro e 464 17,0 22,6 12,2 7.4 81 2,3 39,0
MEDIA 372 15,0 20,8 9.4 1672 83 2,0 88,6
DEC 1 513 16,5 23,2 9,6 498 77 2,0 42,5
outubro  DEC2 304 18,7 22,7 15,0 652 90 2,0 24,7
DEC 3 367 20,0 24,8 16,2 1390 87 2,2 34,4
MEDIA 394 18,4 23,5 13,6 2539 85 20 1017
DEC 1 556 21,7 27,6 16,8 8,3 83 2,0 43,8
Noverrh DEC 2 611 19,6 25,3 14,2 144 78 3,1 55,2
OVembro — pec g 724 20,7 30,1 15,4 350 77 2,7 64,5
MEDIA 630 20,7 27,7 15,5 57,8 80 26 1685

Rs — Radiac#o solar global (actindgrafo). (Cal/cm®.dia)
Tempertatuta do ar em um abrigo meteorol6gico — média ponderada
UR — Umidade relativa (psicrémetro) em um abrigo meteorolégico — média ponderada

Vento — velocidade média a 2 m acima do solo (anemdmetro totalizador)
ETO — Evapotranspiracao calculada pelo método de Penman
DEC — Decénio — 10 dias
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Apéndice 2. Dados meteoroldgicos observados no ano de 2009, durante a estacdo de
crescimento da cultura da aveia, na Estacdo Experimental Agrondmica — UFRGS.
Eldorado do Sul, 2009.

Més Rs Temperatura do ar (°C) Chuva UR Vento ETo
(calcm?dia) Média Maxima Minima (mm) (%) (m/s) (mm)

DEC 1 205 11,9 18,8 6,0 29,9 87 0,8 13,3

Junho DEC 2 199 11,1 15,9 6,0 7.7 88 11 13,6
DEC 3 290 75 15,1 0,3 24,4 78 14 20,9

MEDIA 231 10,2 16,6 41 62,0 84 11 47,8

DEC 1 205 11,9 18,8 6,0 29,9 87 0,8 13,3

Julho DEC 2 199 11,1 15,9 6,0 7.7 88 11 13,6
DEC 3 297 7.6 15,4 0,4 24,4 78 1,3 19,3

MEDIA 234 10,2 16,7 41 62,0 84 1,1 46,2

DEC 1 163 13,5 17,9 8,6 200,3 89 1,7 11,7

Agosto DEC 2 273 14,8 22,8 8,6 57,1 84 1,7 20,8
DEC 3 420 16,4 25,4 8,4 0,0 77 0,8 36,5

MEDIA 285 14,9 22,0 8,5 2574 83 1.4 69,1

DEC 1 206 16,4 20,9 12,6 1335 91 1,6 15,4

Setemb DEC 2 273 16,8 20,6 13,3 100,8 90 25 21,4
eembro - pec3 380 14,9 20,6 8.7 1268 83 18 292
MEDIA 286,2 16,0 20,7 11,5 361,1 88,1 2,0 66,0

DEC 1 416 16,5 22,0 11,2 52,0 85 2.0 334

Outubro DEC 2 449 17,6 23,8 11,7 38,5 80 17 374
DEC 3 517 19,4 26,5 12,5 52,3 81 1,6 48,2

MEDIA 461 17,8 24,1 11,8 1429 82 1,7 119,0

DEC 1 372 21,8 27,0 17,3 126,83 88 1,7 31,7

Novembro  PEC2 305 21,5 25,6 17,9 1952 92 2,2 26,1
DEC 3 377 23,8 28,6 20,2 84,1 90 19 33,2

MEDIA 351,4 22,4 27,0 18,5 406,1 90,0 1,9 91,1

Rs — Radiac#o solar global (actindgrafo). (Cal/cm®.dia)

Tempertatuta do ar em um abrigo meteorol6gico — média ponderada

UR — Umidade relativa (psicrometro) em um abrigo meteorol6gico — média ponderada
Vento — velocidade média a 2 m acima do solo (anemdmetro totalizador)

ETO — Evapotranspiracdo calculada pelo método de Penman

DEC — Decénio — 10 dias
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Apéndice 3. Teste de normalidade para as caracteristicas fenotipicas avaliadas nos anos de 2008
e 2009. E (estatura de planta), D (densidade de plantas na parcela), BA (biomassa
aparente por metro), IC (indice de colheita), NDF (nuimero de dias ao
florescimento), PH (peso do hectolitro), P (pilosidade dos grdos), PMG (peso de
mil gréos), R (rendimento de graos), V (vigor inicial de plantas), NCF (nimero de
colmos férteis por metro), PP (peso de panicula), NEP (nimero de espiguetas por
panicula), NGP (numero de grdos por panicula). EEA-UFRGS, Eldorado do Sul.

RS.2008/2009.

Carater Teste ANo Probabilidade
D Shapiro-Wilk 3888 88881
E Shapiro-Wilk 5883 85221

BA Shapiro-Wilk 3883 8888?
IC Shapiro-Wilk 3883 8883?
NDF Shapiro-Wilk 3888 8888;
PH Shapiro-Wilk 3883 88881
p Shapiro-Wilk 3883 8888;
PMG Shapiro-Wilk 5883 06,10707011*
R Shapiro-Wilk gggg 0%0305322*
v Shapiro-Wilk 3882 8888;
NCF Shapiro-Wilk gggg 0,0601
PP Kolmogorov-Smirnov 3883 88188
NEP Kolmogorov-Smirnov 3883 88188
NGP Kolmogorov-Smirnov 5883 88188

xCcaracteres com distribui¢do normal segundo o procedimento “PROC UNIVARIATE” do programa SAS



