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Resumo — O ftrigo fornece para os seres humanos cerca de um quinto do
total das calorias e proteinas da dieta, tendo papel muito importante para a
seguranca alimentar mundial. A ocorréncia simultdnea de diversas doencas
impde o desafio de desenvolver cultivares portadoras de multiplos genes de
resisténcia, e em ciclos de melhoramento reduzidos. O objetivo deste trabalho
foi apresentar a combinagéo de alelos génicos, relacionados a resisténcia as
principais doengas que acometem a cultura do trigo no Brasil, de linhagens
avaliadas nos Ensaios Preliminares em Rede (EPR) e de Valor de Cultivo e
Uso (VCU) em 2021, bem como nos Blocos de Cruzamentos (BC) e nos En-
saios de VCU em 2023. A caracterizagao genotipica foi realizada por meio de
marcadores moleculares do tipo KASP associados a resisténcia ao oidio, as
ferrugens da folha, amarela e do colmo, a giberela e a brusone. QTLs/genes/
alelos com baixa frequéncia de ocorréncia (como é o caso da translocagéo
2NS e do gene Fhb1) indicam perspectivas positivas para sua introgresséo
nas novas linhagens de trigo. Entretanto, como o presente estudo nao incluiu
dados fenotipicos de reagcao as doengas, nao foi possivel realizar analises de
associacao entre os marcadores avaliados e as caracteristicas de resisténcia.
O trabalho disponibiliza um conjunto de 75 marcadores moleculares relacio-
nados a resisténcia as principais doengas da cultura de trigo no Pais. Estes
marcadores sao prontamente aplicaveis a caracterizagdo de germoplasma,
promovendo maior eficiéncia, com redugao do tempo de geragéo, na selegao
de linhagens de trigo para as condigbes de cultivo no Brasil.

Termos para indexagao: Triticum aestivum, genotipagem, biotecnologia.

Prospecting for disease resistance alleles in wheat using
KASP molecular markers

Abstract — Wheat provides humans with approximately one-fifth of the total
dietary calories and proteins, thus playing a crucial role in global food secu-
rity. The simultaneous occurrence of multiple diseases poses a challenge to
the development of cultivars carrying multiple resistance genes within shor-
tened breeding cycles. The objective of this study was to present the com-
bination of resistance-related alleles to the main diseases affecting wheat in
Brazil in breeding lines evaluated in the Preliminary Network Trials (PNT) and
Value for Cultivation and Use (VCU) trials in 2021, as well as in the Crossing
Blocks (CB) and VCU trials in 2023. Genotypic characterization was perfor-
med using KASP molecular markers associated with resistance to powdery
mildew, leaf rust, stripe rust, stem rust, Fusarium head blight and wheat blast.



QTL/genes/alleles with low frequency of occurrence
- such as the 2NS translocation and the Fhb1 gene -
indicate positive prospects for their introgression into
new wheat lines. The absence of phenotypic data
precludes gene—trait association analyses. This stu-
dy provides a set of 75 molecular markers related
to resistance to the main wheat diseases in Brazil.
These markers are readily applicable to germplasm
characterization, enhancing selection efficiency
and reducing breeding cycle for the development of
wheat lines adapted to Brazilian growing conditions.

Index terms:
biotechnology.

Triticum aestivum, genotyping,

Introducao

Diante das projegdes de crescimento popula-
cional, que indicam cerca de 9 bilhdes de pessoas
até 2050, estima-se que a produgcado de alimentos
precise aumentar em aproximadamente 60% para
suprir a demanda global (Wheat Initiative, 2026).
A seguranga alimentar mundial depende, dentre ou-
tros cereais, do trigo, que tem papel preponderante
com base em sua produgao, consumo e contribui-
¢ao para nutricdo e saude. Na alimentagdo huma-
na e animal, o trigo fornece carboidratos, proteinas,
fibras e nutrientes essenciais, sendo responsavel
pelo aporte de cerca de 20% das calorias consumi-
das na alimentagdo humana (Shewry; Hey, 2019).

O trigo é cultivado sob condigbes ambientais que
variam quanto a latitudes, altitudes, além de prati-
cas de rotagao de culturas e produgéo (Singh et al.,
2025). Esse fato faz com que a cultura esteja sujei-
ta a diferentes doencgas causadas principalmente por
fungos de habitos biotréficos, hemi-biotréficos e ne-
crotréficos. Estima-se que as perdas de rendimento
devidas a incidéncia de doencas oscilem entre 10 e
28% (Savary et al., 2019). No cenario de mudancas
climaticas, modelos de previsao apontam a expansao
da ocorréncia de doengas em trigo (Pequeno et al.,
2024). O uso da resisténcia genética face a diferen-
tes patégenos € uma abordagem promissora para o
controle, por ter menor custo e ser ambientalmente
seguro. Cultivares resistentes tém impacto epidemio-
l6gico, na medida em que restringem a disseminagao
como a reprodugéo dos patégenos. Além disso, ela
contribui para a redugéo do uso de fungicidas, contri-
buindo para sistemas de produgao mais sustentaveis.

O desenvolvimento de linhagens melhoradas
tem sido conduzido gragas a hibridizagdes tradicio-
nais conduzidas pelos programas de melhoramen-
to, sem o conhecimento molecular de heranga das
caracteristicas de interesse (Sun et al., 2020). Esta
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estratégia €, no entanto, laboriosa e dispendiosa de
tempo. A selegao fenotipica pode apresentar limita-
¢bes de ordem pratica, uma vez que a identificagao
de gendtipos portadores de combinagdes de multi-
plos genes de interesse € complexa. Essa limitacéo
€ agravada pelo fato de diversas doencgas incidirem
concomitantemente sobre a cultura.

A disponibilidade de uso de marcadores molecu-
lares facilitaria o processo de selecao de linhagens
com alelos favoraveis, promovendo a piramidagao de
genes de forma mais efetiva, inclusive na auséncia de
dados fenotipicos (Toth et al., 2019). Entretanto, an-
tes que seja possivel realizar essa piramidagao géni-
ca, é fundamental ter o conhecimento da diversidade
alélica destes marcadores nos gendtipos disponiveis.

O objetivo deste trabalho foi o de apresentar
a combinagdo de alelos génicos, relacionados a
resisténcia as principais doencas de trigo na fase
vegetativa (oidio e ferrugens) e na reprodutiva (gi-
berela e brusone), de linhagens de trigo avaliadas
nos Ensaios Preliminares em Rede (EPR) e nos de
Valor de Cultivo e Uso (VCU) no ano de 2021, e nos
Blocos de Cruzamentos (BC) e nos Ensaios de VCU
no ano de 2023. Este trabalho esta em conformida-
de com os Objetivos de Desenvolvimento Susten-
tavel (ODS) 2 e 12. O ODS 2 tem como propdsito
acabar com a fome, alcangar a seguranga alimentar
e a melhoria da nutricdo e promover a agricultura
sustentavel. J&a o ODS 12 visa assegurar padrdes de
producao e de consumo sustentaveis.

Material e métodos

Para a caracterizagdo dos alelos génicos relacio-
nados a resisténcia a doencgas, foram empregados
marcadores do tipo KASP (Kompetitive allele-spe-
cific PCR), que tém como alvo SNP (polimorfismos
do tipo nucleotideo Unico). Este método tem alta
especificidade, alta acuracia, requer menos tempo
e é menos laborioso. A metodologia empregada foi
de acordo com Ferreira et al. (2021). Na Tabela 1,
sdo apresentados os genes/QTLs associados a re-
sisténcia a doengas caracterizados com marcado-
res moleculares nas atividades de genotipagem. Ao
todo, foram analisados 75 marcadores moleculares.

Ja na Tabela 2, é apresentada a localizagao cro-
mossdmica destes marcadores moleculares relacio-
nados a resisténcia ao oidio, as ferrugens, a giberela
e a brusone. Para as doengas de espiga, com danos
diretos sobre a producgéo de graos de trigo, foram ca-
racterizados 22 marcadores para giberela e 26 para
brusone, que séo as principais limitacbes de ordem
bidtica nas regides do Sul do Pais e do Brasil Central,
respectivamente.
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Tabela 1. Genes/QTLs associados a resisténcia a doengas para os quais foram caracterizados marcadores moleculares
em gendtipos de trigo avaliados nos Ensaios Preliminares em Rede (EPR) e nos de Valor de Cultivo e Uso (VCU) no ano
de 2021, e nos de Blocos de Cruzamentos (BC) e de VCU no ano de 2023.

Genes/Locos Numero de marcadores
PmTx45/brusone*
Pm6/brusone*/Sr36
Pmbe

Pm61
Pm8ILr26/Yr9
Lr14/brusone*

Lr16

Lr20/Sr15

Lr21

Lr23/Yr27

Lr27/Sr2
Lr34/Yr18/Sr57/Bdv1
Lr37/Yr17/Sr38
Lr47

Lr58

Lr67/Yr46
Lr68/brusone*

Yr5

Yr15

Yr36

Sr13

FHB/QTL.2B
FHB/QTL.2D
FHB/QTL.4A
FHB/QTL.4B
FHB/QTL.5A
FHB/QTL.7A

FHB1

FHB2

FHB4

FHB5

FHB6

Cre8

Tsn1

Rwt4.1B

Rwt4.1D

Rwt3.1D
Brusone/2B
Brusone/GWAS.1B
Brusone/GWAS.1D
Brusone/GWAS.3B
Brusone/QTL.4A
Brusone/QTL.4B
Brusone/QTL.5A
Brusone/QTL.5B
Brusone/QTL.7B
Total de marcadores

alolalNlalalalNdalalalalalalalw|lwlwlwdlalalalndIdalalalalalalNdalnlalalalaldIidalalNdIa~ld~

~
[6)]
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Tabela 2. Localizagdo cromossémica dos marcadores moleculares de genes/QTLs associados a resisténcia a doencas
caracterizados em gendtipos de trigo avaliados nos Ensaios Preliminares em Rede (EPR) e nos de Valor de Cultivo e Uso
(VCU) no ano de 2021, e nos de Blocos de Cruzamentos (BC) e nos de VCU no ano de 2023.

Oidio

Ferrugens

Giberela Brusone Outras

1A

1

1B

1D

2AS(2NS)

2B 2

= IN|[W|w

2D

3B

4A 2

4B

N
A2 W|ININ
N

4D

5A

5B

6A

6B

7A

7B 1

7D

Numero de marcadores 6

O =~ 1IN W[
-

22 26 2

Total de marcadores

75

Na sequéncia, sao apresentadas resumidamen-
te informagbes basicas sobre os principais destes
alelos.

Alelos favoraveis de resisténcia ao oidio

Pm61: Este gene foi inicialmente identificado na
landrace chinesa Xuxusanyuehuang. Ele esta loca-
lizado no brago longo do cromossomo 4A (4AL), é
recessivo e confere resisténcia no estadio de plantu-
las frente a alguns isolados de Bg (Sun et al., 2018).

pmbe: Originalmente, Pm5 havia sido identifi-
cado na cultivar de trigo ‘Hope’, e revelou-se estar
ligado ao gene de resisténcia a ferrugem do colmo
Sr17. Pm5 esta localizado no brago longo do cro-
mossomo 7B (7BL) e amplamente presente en-
tre cultivares e landraces da China e da Europa.
A denominagao Pm5 mudou para Pmba, pois varios
alelos foram identificados no loco Pm5. A linhagem
‘Fuzhuang 30’, portadora do alelo Pm5e, foi selecio-
nada a partir do cruzamento de duas /andraces chi-
nesas, revelando-se como uma valiosa fonte de re-
sisténcia ao oidio, resisténcia esta que perdurou por
mais de 80 anos (Xie et al., 2020). Trata-se de um
gene recessivo, designado como pmbe, que confere
resisténcia a esta linhagem (Huang et al., 2003).

PmTx45/brusone*: O gene PmTx45 foi identifi-
cado na cultivar chinesa ‘Tian Xuan 45’ e localizado

no brago longo do cromossomo 4B (4BL). Ele se
caracteriza por ser um unico loco recessivo, e por
conferir resisténcia moderada ao oidio no estadio de
plantula. Essa resisténcia é particularmente efetiva
contra o isolado HY5 que se mostrou altamente vi-
rulento em 77% das cultivares de trigo chinesas ca-
racterizadas. A presenga deste gene de resisténcia
foi avaliada como sendo rara (Chao et al., 2019).
O(s) gene(s)/alelo(s) favoravel(éis) para resisténcia
a brusone associados ao marcador considerado no
estudo ainda néo foi(foram) caracterizado(s).

Alelos favoraveis de resisténcia as ferrugens

Lr23/Yr27: Lr23 foi originalmente descrito em
trigo durum (cultivar Gaza), localizado no brago
curto do cromossomo B (2BS). Quando combinado
a outros genes de resisténcia oferece resisténcia
efetiva. Os marcadores moleculares ligados a Lr23,
neste trabalho, podem ser empregados tanto para
screening de colegdes de germoplasma quanto para
se confirmar a postulagéo da presencga deste gene.
Yr27: confere resisténcia do tipo ASR, o que possi-
bilita ser identificada no estadio de plantula e facil-
mente empregada em fenotipagens de programas
de melhoramento. Porém, esse tipo de resisténcia é
geralmente superado por novas ragas do patégeno.
Em estudo de Mu et al. (2020), determinou-se que o
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QTL onde estéo localizados Yr27 e Yr31 esta ligado
a resisténcia a campo.

PmiLr27/Sr2: este € um loco de resisténcia
multipla, que também confere resisténcia ao oidio,
porém que ainda nao teve um gene Pm claramente
identificado. Lr27: co-segrega com o gene Sr2; tan-
to o loco de Lr27 quanto o de Sr2 estéo localizados
no braco curto do cromossomo 3B (3BS), conferindo
resisténcia especifica a alguns isolados do patoge-
no, Puccinia triticina; ele requer, para sua expressao,
0 gene complementar Lr37 situado no brago curto
do cromossomo 4B (4BS) (evidéncias indicam que
Lr31, por sua vez, pode ser idéntico a Lr12) (Mago
et al., 2011). Sr2: foi inicialmente transferido de
Triticum dicoccum para a cultivar de trigo comum
Marquis. Por cruzamentos inter-especificos, foi de-
senvolvida a cultivar Hope, entdo empregada como
doadora do Sr2 em programas de melhoramento
da América do Norte e do Centro Internacional de
Melhoramento de Milho e Trigo (Centro Internacio-
nal de Mejoramiento de Maiz y Trigo - Cimmyt). Este
gene é efetivo somente no estadio de planta adulta,
conferindo resisténcia a todos os patétipos descritos
até 2011, incluindo a raga Ug99 (Mago et al., 2011).
E um gene dificil de ser selecionado fenotipicamen-
te, devido a uma resposta de resisténcia moderada
a campo, e ao fato da acdo do gene ser recessiva.
As fungdes de resisténcia do loco Sr2, inclusive, sao
contrastadas com as do gene de resisténcia de plan-
ta adulta (adult plant resistance, APR) Lr34 (Mago
et al., 2011).

Pm38/Lr34/Sr57/Yr18/Bdv1: Lr34: localizado
no brago curto do cromossomo 7D (7DS), confere
resisténcia nado especifica contra varios patoge-
nos incluindo os das ferrugens (da folha, do colmo
e amarela), o do oidio, e ainda o virus do nanismo
amarelo da cevada (Krattinger et al., 2009). Lr34 é
um gene de APR, mas que é menos efetivo sob al-
tas temperaturas. Por conferir resisténcias duraveis
(por mais de 50 anos — Krattinger et al. (2009)), &
considerado mundialmente um dos genes de resis-
téncia mais importantes. Folhas bandeira em aces-
sos de trigo portadores de Lr34 apresentam uma
necrose em suas pontas (sintoma denominado de
leaf tip necrosis, gene denominado Ltn7). No en-
tanto, ha casos de acessos de trigo que possuem o
alelo favoravel do gene Ltn1, e apresentam fendtipo
de suscetibilidade frente a determinados patétipos
das ferrugens. Yr18: confere resisténcia parcial a
ferrugem amarela em plantas adultas, sem garantir
imunidade completa, mas reduzindo a severidade
da doenca. E considerado um gene de resisténcia
duravel, porém tem acgao sinérgica com outros ge-
nes. Sr57: sua agao tem efeito aditivo, e sua eficacia

€ aumentada quando combinada com outros genes,
como Sr58 e Sr2. Pm38: confere APR e resisténcia
de amplo espectro frente a diferentes patétipos do
agente causal do oidio. Por seguir heranga Mende-
liana e ter grande efeito, Pm38 é considerado um
gene ‘maior’. Diferentemente da maioria dos genes
de resisténcia ao oidio, Pm38 nao codifica para
proteinas receptoras NLR do tipo CNL (Xie et al.,
2020). Bdv1: é o unico gene de resisténcia ao vi-
rus do nanismo amarelo da cevada (Barley Yellow
Dwarf Virus, BYDV) reportado em trigo, tendo sido
inicialmente identificado na cultivar Anza (Singh
et al., 1993). Bdv1 esta localizado no brago curto do
cromossomo 7D (7DS) e a resisténcia conferida por
ele manifesta-se pela redugéo dos sintomas foliares
da doencga. Porém, ele nao é efetivo em promover
protecéo ao rendimento de biomassa ou de graos.

Pmé6/brusone*/Sr36: Pm6: O gene Pm6 foi am-
plamente utilizado em programas de melhoramen-
to. Muito provavelmente, ele deriva da recombina-
¢ao entre o genoma B do trigo e o genoma G de T.
timopheevii (espécie de trigo tetraploide selvagem).
Pm6 estd em ligagdo com o gene de resisténcia
Sr36, e esta localizado no brago longo do cromos-
somo 2B (2BL). Pmé6 é altamente expresso desde o
estadio de trés folhas, sendo moderadamente efeti-
vo em plantulas. Apesar disso, sua ocorréncia pare-
ce ser limitada, pois Khalid et al. (2019) n&ao detec-
taram sua presenca entre os 213 gendtipos de trigo
analisados. Sr36: localiza-se no brago curto do cro-
mossomo 2B (2BS), e é derivado de T. timopheuvii.
Confere resisténcia especifica, tendo sido eficaz
contra varias racas de P. graminis f. sp. tritici. No
entanto, a Ug99, por exemplo, foi uma das racas
do patégeno com capacidade para superar a resis-
téncia por ele conferida. Por sua vez, o(s) gene(s)/
alelo(s) favoravel(éis) para resisténcia a brusone as-
sociados ao marcador considerado no estudo ainda
nao foi(foram) caracterizado(s).

Translocagao 1BL:1RS: o fragmento do braco
curto do cromossomo 1R (1RS) do centeio, introgre-
dido no genoma do trigo, possui cluster de genes
de resisténcia a varias doengas: Pm8, Lr26, Sr31 e
Yr9. Além destes, contém genes que conferem altos
rendimentos, adaptabilidade e tolerancia a estres-
ses bidticos e abidticos, notadamente ao estresse
hidrico. Por outro lado, sua presenga tem efeito ne-
gativo sobre a qualidade de panificagdo (Korobkova
et al., 2023).

Lr47Aranslocagao 7A/7S:1RS: um segmento
do brago curto do cromossomo 7S (denominado
7S#1) de Ae. speltoides foi transferido para o brago
curto do cromossomo 7A (7AS) do trigo. Este seg-
mento introgredido contém o gene de resisténcia a



ferrugem da folha Lr47, efetivo contra um grande
numero de isolados do patégeno, e expresso em to-
dos os estadios de desenvolvimento da planta. Lr47
situa-se em um loco complexo contendo cluster
de genes codificando para proteinas do tipo NLR.
Um dos genes candidatos para Lr47 foi confirmado
tratar-se de proteina NLR (Li et al., 2023).

Alelos favoraveis de resisténcia a giberela

Dentre os resultados obtidos neste estudo, foi
possivel identificar diversos QTLs com efeitos va-
riados, classificados em trés tipos principais de re-
sisténcia a FHB: fisiologica (ativa), associada ao
desenvolvimento (passiva/escape) e especifica a
micotoxina (tipo V). A seguir, sdo apresentadas infor-
magoes sucintas sobre os QTLs de maior e de me-
nor efeito, os respectivos genes de resisténcia asso-
ciados, assim como os tipos de resisténcia a doenca.

QTLs de maior efeito (de efeito significativo
e consistente):

Fhb1: localizado no brago curto do cromossomo
3B (3BS), conferindo resisténcia fisiologica ativa.
E o QTL de resisténcia @ FHB mais extensivamente
caracterizado. Promove a diminuigdo da severidade
da doenga, dos graos danificados pelo patégeno e
da micotoxina desoxinivalenol (DON). Este QTL é
considerado primordial para a detoxificacdo de DON
(Li et al., 2019).

Fhb6: confere resisténcia fisiologica ativa, carac-
terizada pela restricdo ao desenvolvimento da doen-
¢a (redugao da severidade de FHB), apds o ja esta-
belecido processo infeccioso em espigas de trigo.
E um gene principal transferido de E. tsukushiensis
para o trigo por engenharia cromossOmica e esta
localizado no brago curto do cromossomo 1Ets#1S
(Cainong et al., 2015).

Rht-B1a (alelo selvagem do gene semi-anao):
associado a resisténcia ao desenvolvimento do paté-
geno na planta (tipo de resisténcia passiva/escape).
Este QTL esta localizado no brago curto do cromos-
somo 4B (4BS) e é o que mais contribui com a resis-
téncia observada em condi¢des de campo. Este atri-
buto esta relacionado a altura de planta. Plantas mais
altas séo mais resistentes (Goddard et al., 2021).

QME.Don.jic-4B com o(s) respectivo(s) ge-
ne(s) ainda ndo nomeado(s): neste QTL esta pre-
sente um gene codificando para uma possivel
glicosiltransferase dependente de uridina difosfato
(uridine diphosphate-glycosyltransferase — UGT).
Essas enzimas pertencem a superfamilia UGT e
catalisam a transferéncia de unidades de agucar ati-
vadas (como UDP-glucose) para diversas molécu-
las, incluindo metabdlitos secundarios, horménios e
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compostos de defesa. Este QTL promove a redugao
do acumulo de DON, explicando 17,5% da variagao
fenotipica, e esta localizado no brago longo do cro-
mossomo 4B (4BL) (Xue et al., 2010).

QTL localizado no brago curto do cromosso-
mo 2D (2DS) confere resisténcia fisiologica ativa e ao
acumulo de DON. Apresenta gene putativo para uma
proteina associada a resisténcia a multiplos farmacos
(Multidrug Resistance-associated Protein - MRP),
que pertence a familia de transportadores ABC
(ATP-Binding Cassette). O gene MRP € um candida-
to para a resisténcia via detoxificagdo de DON (Hu
et al., 2019), e em plantas, os genes codificando para
estas proteinas, sdo fundamentais para modificagao,
detoxificagdo e armazenamento de metabdlitos.

QTLs de menor efeito (minorias ou de efeito
moderado/localizado):

Fhb5 (ou Qfhs.ifa-5A): localizado no braco cur-
to do cromossomo 5A (5AS), confere resisténcia
fisioldgica ativa. Em parte dos ambientes onde fo-
ram conduzidos experimentos, Fhb5 demonstrou ter
efeitos menores sobre a reducao da severidade da
doenca e sobre os niveis de DON (Buerstmayr et al.,
2018).

Fhb2 (provavel): localizado no brago curto do
cromossomo 6B (6BS), também confere resisténcia
fisiologica ativa, apresenta estabilidade com efeito
menor a moderado, e explica de 6,9 a 11,1% da va-
riagcao fenotipica.

Ppd-A1 e Ppd-B1 sdo genes relacionados a
respostas ao fotoperiodo. Estdo localizados nos
bracos curtos dos cromossomos 2A e 2B (2AS
e 2BS), respectivamente. Conferem resisténcia
associada ao desenvolvimento, estdo colocalizados
com genes que controlam a velocidade de
desenvolvimento da flor e contribuem para grandes
efeitos sobre a redugcdo de DON e dos gréos
danificados por Fusarium (Eusarium-Damaged
Kernels - FDK) (Cai et al., 2016).

Dois QTLs ainda ndo nomeados: relacionados
a resisténcia associada a restricdo do desenvolvi-
mento da doenga. O primeiro deles (no 4AL) colo-
calizou com um dos maiores QTLs para dias até a
antese, mas com forte influéncia do ambiente. O ou-
tro (no 7DL) tem efeito menor, explicando de 5,6 a
7,5% da variagao fenotipica (Goddard et al., 2021).

Alelos favoraveis de resisténcia a brusone

Rwt4 (sinbnimo de Rmg1) e Rwt3 (sinbnimo
de Rmg6)

Ambos os genes (Rwt4/Rmg1 e Rwt3/Rmg6)
conferem resisténcia a patétipos de Magnaporthe
oryzae nao pertencentes ao patétipo Triticum.
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Enquanto Rmg1 confere resisténcia a isolados ob-
tidos de aveia, Rmg6 é efetivo contra isolados de
azevém. Rwt4/Rmg1 e Rwt3/Rmg6 foram inicial-
mente descritos na cultivar de trigo Norin 4 e es-
téo localizados no cromossomo 1D de trigo. Ambos
0s genes conferem resisténcia tanto no estadio de
plantulas quanto no de espigas (Inoue et al., 2017),
Porém, Rmg6 é sensivel a temperatura, sendo ine-
ficaz em temperaturas superiores a 25 ‘C. Rwt4/
Rmg1 e Rwt3/Rmg6 foram identificados em 94,4 e
72,2%, respectivamente, dentre 36 cultivares brasi-
leiras de trigo analisadas (Inoue et al., 2017).

2NS:2AS/Lr37/Sr38/Yr17: Trabalho de 2016
(Cruz et al., 2016) identificou associagdo da resis-
téncia a brusone em espigas e a presenca de uma
translocacdo cromossdmica oriunda de Triticum
ventricosum (sinbnimo de Aegilops ventricosa).
Observou-se redugdo da severidade da doenga
tanto em gendtipos de trigo de primavera como de
inverno. Nesta translocacgéo, localizam-se genes de
resisténcia a outras doengas de trigo, como as fer-
rugens da folha (Lr37), do colmo (Sr38) e amarela
(Yr), além de genes de resisténcia a espécies de ne-
matoides (Heterodera avenae — Cre5; e Meloidogyne
spp. — Rkn3).

Brusone*/Lr14: Dois genes causando reacao
do tipo mesotética (em que varios tipos de lesdo sdo
apresentados pelas plantas infectadas) em trigo fo-
ram identificados. Estes dois genes sao, na verdade,
dois alelos presentes no loco Lr14: Lr14a e Lr14b.
Lr14a é oriundo da cultivar Yaroslav de trigo emmer
e transferida para as linhagens Hope e H-44 de trigo
comum. Especificamente Lr14a esta ligado a ge-
nes de resisténcia a ferrugem do colmo (Sr17) e ao
oidio (Pmb5), estando localizado no brago longo do
cromossomo 7B (7BL). Lr14a codifica uma proteina
localizada na membrana, contendo doze repeti¢cdes
anquirina (ANK) e com similaridades estruturais a
canais de cations ndo seletivos permeaveis a Ca?*.
O gene Lr14b, também localizado no 7BL, foi origi-
nalmente transferido para a cultivar Thatcher a partir
da cultivar sul-americana Maria Escobar. Maria Es-
cobar carrega o gene estreitamente ligado Lr68 que
confere, por sua vez, APR. Esta ligacdo explicaria
porque uma quase-isolinha de Thatcher para Lr14b
(RL6006) apresentou resisténcia em planta adul-
ta nos ensaios de campo (Herrera-Foessel et al.,
2012). Estudos indicam que a efetividade da resis-
téncia conferida por Lr14b é sensivel a temperaturas
mais elevadas (Herrera-Foessel et al., 2012). Aque-
le(s) gene(s)/alelo(s) favoravel(éis) para resisténcia
a brusone associados ao marcador considerado no
estudo ainda nao foi(foram) caracterizado(s).

Brusone*/Lr68: Presente na cultivar de trigo
Parula, Lr68 confere alto nivel de resisténcia, do
tipo APR, frente as trés ferrugens do trigo (Herrera-
-Foessel et al., 2012). Lr68 confere resisténcia de
progresso lento da ferrugem da folha (Zhang et al.,
2019). Aorigem do gene Lr68 é provavelmente a cul-
tivar de trigo brasileira Frontana, que esta presente no
pedigree de Parula e também de varios outros trigos
do Cimmyt (Herrera-Foessel et al., 2012). Os estudos
sao contraditorios se a expressado do gene Lr68 se
da de maneira mais efetiva sob baixas temperaturas.

Resultados e discussao

Nas Figuras 1, 2 e 3, sdo apresentadas a
frequéncia de alelos favoraveis de resisténcia a bru-
sone e ao oidio, as ferrugens, e a giberela, respecti-
vamente, associados a marcadores moleculares € o
numero de gendtipos de trigo avaliados.

No tocante a brusone, pode-se dizer que cerca
de metade dos QTLs considerados ndo foram de-
tectados nas linhagens de trigo avaliadas. A ausén-
cia de dados fenotipicos da reagao destas linhagens
frente a brusone inviabiliza a associagao de quais
seriam os alelos favoraveis relacionados a resistén-
cia a doenga. Os outros 50% dos marcadores as-
sociados a QTLs tém frequéncias variando de 25 a
65%. Notadamente quanto a 2NS, foram caracteri-
zados dois marcadores que apresentaram frequén-
cias similares (10 e 15%), mas que, de modo geral,
ainda tém ocorréncia restrita nas linhagens conside-
radas no estudo, e que s&o as mais recentes dentre
as desenvolvidas pela empresa.

Rwt3 e Rwt4 sédo genes identificados por
conferirem ao trigo uma barreira de especificidade
de hospedeiro. Esses genes s&o efetivos contra
isolados de Magnaporthe spp. obtidos de azevém
e de aveia, respectivamente. Rwt3 apresentou fre-
quéncia de aproximadamente 65%. Para o gene
Rwit4, foram avaliados dois alelos favoraveis: um
localizado no cromossomo 1D, com baixa frequén-
cia (inferior a 5%), e outro no cromossomo 1B, com
frequéncia superior a 60%.

E desejavel que cultivares de trigo apresentem
os genes Rwt3 e Rwi4 introgredidos, ambos asso-
ciados a resisténcia do tipo ndo hospedeira (non-
-host resistance). A incorporagédo dessa resisténcia
no trigo tende a ser mais efetiva a longo prazo. A au-
séncia de um desses genes pode implicar em maior
pressao de selegao sobre o patégeno. Na década de
1980, observou-se que, durante o cultivo extensivo
da cultivar Anahuac 75, que nao possui Rwt3, o paté-
geno apresentou mudancga de hospedeiro, processo
denominado host jumping (Inoue et al., 2017).
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Figura 1. Frequéncia de alelos favoraveis de resisténcia a brusone e ao oidio associados a marcadores moleculares e
ndmero de gendtipos de trigo avaliados nos Ensaios Preliminares em Rede (EPR) e nos de Valor de Cultivo e Uso (VCU)
no ano de 2021, e nos de Blocos de Cruzamentos (BC) e nos de VCU no ano de 2023.
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Figura 2. Frequéncia de alelos favoraveis de resisténcia as ferrugens associados a marcadores
moleculares e numero de gendtipos de trigo avaliados nos Ensaios Preliminares em Rede (EPR)
e nos de Valor de Cultivo e Uso (VCU) no ano de 2021, e nos de Blocos de Cruzamentos (BC) e
nos de VCU no ano de 2023.
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Figura 3. Frequéncia de alelos favoraveis de resisténcia a giberela associados a marca-
dores moleculares e numero de gendtipos de trigo avaliados nos Ensaios Preliminares
em Rede (EPR) e nos de Valor de Cultivo e Uso (VCU) no ano de 2021, e nos de Blocos
de Cruzamentos (BC) e nos de VCU no ano de 2023.
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Rmg8 e Rmg7 sao dois genes de trigo
identificados como conferindo resisténcia a isolados
de Magnaporthe oryzae Tritcum (MoT). Ambos
reconhecem o gene de aviruléncia do patégeno
AVR-Rmg8. Estes genes sdo homodlogo e alelo,
respectivamente, do gene Pm4, que confere resis-
téncia ao oidio (Asuke et al., 2024; O’Hara et al.,
2024). Outros genes de resisténcia ao oidio, como
PmTx45 (que se apresenta com alta frequéncia, a
niveis superiores a 50%) e Pm6 (com frequéncia in-
ferior a 5% e, portanto, ainda com perspectivas de
introgressdo em novas linhagens de trigo a serem
desenvolvidas) — Figura 1, também parecem es-
tar relacionados a maiores niveis de resisténcia a
brusone.

Para as ferrugens, observa-se uma grande va-
riagdo na frequéncia de alelos favoraveis como os
que se apresentam como predominantes, como é o
caso dos Lr47, Yr5 e Lr23/Yr27. Por outro lado, ha
varios outros que se apresentam com frequéncias
inferiores a 5%: Lr21, dois alelos de Lr16, Lr67/Yr46,
dois alelos de Lr20/Sr15, Sr13.1, Yr36 e Lr27/Sr2.
Estes ultimos tém potencial de agregarem novas re-
sisténcias as linhagens que vém sendo desenvolvi-
das pela Embrapa Trigo.

E, finalmente, no que diz respeito a giberela,
destacam-se frequéncias oscilando entre 45 e 70%
de cinco QTLs e quatro genes maiores (Fhb2, Fhb3,
Fhb4 e Fhb5). Notadamente no QTL Fhb.mrp (no
cromossomo 2D), foi identificado um gene putativo
codificando para uma MRP que esta relacionada
tanto a resisténcia a giberela quanto ao acumulo de
DON. O marcador molecular a ele relacionado pode
facilmente ser empregado para a eliminagao do ale-
lo suscetivel (Handa et al., 2008).

Por outro lado, apesar da ampla distribuicao
mundial em acessos de trigo, Fhb1 ainda apresenta
baixa frequéncia, com valor inferior a 5%, nas linha-
gens de trigo avaliadas no presente estudo. Este
gene poderia ser, de modo eficaz, introgredido no
germoplasma brasileiro, a partir de agdes de me-
Ihoramento genético especificamente voltadas para
0 aumento da resisténcia a giberela, uma vez que
promove redugao tanto da severidade da doenca,
quanto do acumulo de DON.

Na Figura 4, é apresentada a somatéria da
frequéncia de alelos favoraveis associados a re-
sisténcias a doengas (brusone e oidio, ferrugens
e giberela) avaliados com marcadores molecula-
res, para as diferentes linhagens de trigo. Ha uma
grande variabilidade destas frequéncias, revelando
tanto linhagens com pools génicos interessantes,
a medida que tem 50% de alelos favoraveis dentre
os marcadores moleculares analisados. Estas

linhagens identificadas podem servir como fontes
de resisténcias a serem empregadas em blocos de
cruzamentos.

A Figura 5, ilustra um panorama geral do com-
portamento dos diferentes gendtipos de trigo carac-
terizados quanto a presenca de alelos favoraveis
de resisténcia a doengas (cor verde). Ao analisar a
figura no sentido horizontal tem-se a indicagédo por
linhagem de trigo. Muitas delas tém um acumulo
destes alelos, enquanto que outras ainda necessi-
tam de um trabalho maior de introgressao de alelos
de interesse, considerando a regido-alvo para a qual
cada linhagem é desenvolvida.

Conclusoes

1. A translocagcdo 2NS/AS, previamente as-
sociada a resisténcia a brusone, ainda tem
presenca restrita (entre 10 e 15%) nas li-
nhagens de trigo avaliadas;

2. Genes/alelos favoraveis de resisténcia a do-
engas com frequéncias de ocorréncia infe-
riores a 5%, como é o caso do Fhb1, devem
ser introgredidos em novas linhagens de
trigo, para fins de enriquecimento da varia-
bilidade alélica;

3. Setenta e cinco marcadores moleculares do
tipo KASP estdo prontamente disponiveis
para a caracterizagao genotipica de cole-
¢des de germoplasma de trigo.
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