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Resumo — O objetivo deste trabalho foi detalhar os ciclos de infec¢do da Phakopsora pachyrhizi Syd. &
P. Syd. em gendtipos de soja, para o estabelecimento de grupos de gendtipos mais promissores para 0 uso Como
fontes de resisténcia a ferrugem. Os componentes do ciclo de infec¢do foram quantificados em 48 gendtipos.
Foram avaliados: tipo de lesdo, intensidade de esporulagdo, severidade, nimero de lesdes e de urédias e
produtividade de urediniésporos. Pela analise de agrupamentos, formaram-se quatro grupos: A — desenvolveu
a maior quantidade de doenga; B — desenvolveu a menor quantidade de doenca; C — baixa resisténcia inicial
e D — alta resisténcia inicial. Os gendtipos dos grupos B, C ¢ D apresentaram lesdes RB (“redish-brown”) e
variaram quanto a resisténcia inicial, resisténcia tardia, intensidade de esporulacdo, estabilidade da resposta
qualitativa, produtividade de uredinidésporos e numero de dias para atingir 50% da severidade maxima. Entre
as varidveis analisadas, as que apresentaram importancia pratica foram as avaliagdes das respostas qualitativas
e as de severidade. Esta ultima reflete os efeitos combinados de resisténcia sobre todos os componentes da
infeccdo e apresentam importancia pratica na diferenciagdo de genoétipos, quanto a resisténcia a doenga. Os
gendtipos dos grupos B, C e D manifestaram resisténcia qualitativa e quantitativa, em diferentes graus, e
promissores para serem utilizados como fontes de genes de resisténcia a ferrugem-asiatica-da-soja.

Termos para indexacdo: Glycine max, Phakopsora pachyrhizi, epidemiologia, nimero de lesdes, ntimero de
urédias, resisténcia horizontal e vertical, resisténcia quantitativa e qualitativa.

Multivariate analysis of resistance components
to Asian rust in soybean genotypes

Abstract — The objective of this study was to detail the infection cycles of Phakopsora pachyrhizi Syd. &
P. Syd. in soybean genotypes, in order to establish a group of the most promising genotypes for use as sources
of resistance to Asian soybean rust. The infection cycle components were quantified in 48 genotypes. The
assessments consisted of: type of lesion, intensity of sporulation, severity, number of lesions and uredinias, and
productivity of urediniospores. The cluster analysis formed four groups: A — developed the highest amount of
disease; B — developed the lowest amount of disease; C — low initial resistance; and D — high initial resistance.
All the genotypes of groups B, C and D had RB (redish-brown) lesions and varied for initial resistance, delayed
resistance, intensity of sporulation, stability of the qualitative response, productivity of urediniospores, and
number of days to reach 50% of the maximum severity. Qualitative responses and disease severity evaluations
reflect the combined effects of resistance on all the infection components and show practical importance
in genotypes differentiation, regarding disease resistance. The genotypes of groups B, C and D presented
qualitative and quantitative resistance, in different degrees, and they are promising genotypes as sources of
resistance to Asian soybean rust.

Index terms: Glycine max, Phakopsora pachyrhizi, epidemiology, number of lesions, number of uredinias,
horizontal and vertical resistance, quantitative and qualitative resistance.

Introducao na América do Sul em 2001, detectada primeiramente
A ferrugem-asiatica-da-soja, causada pelo fungo no Paraguai ¢, logo em seguida, no Brasil (Yorinori &
Phakopsora pachyrhizi Syd. & P. Syd., é considerada  Lazzarotto, 2004). As plantas de soja sdo suscetiveis ao

altamente agressiva e foi reportada pela primeira vez ~ fungo em todos os estiddios de crescimento, e as perdas
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podem ser de at¢ 100% (Hartman et al., 1991; Kawuki
et al., 2003; Yorinori, 2006).

As pesquisas tém-se concentrado na obtencdo
de cultivares resistentes. Cinco genes dominantes,
denominados Rpp! (McLean & Byth, 1980), Rpp2
(Bromfield & Hartwig, 1980), Rpp3 (Hartwig &
Bromfield, 1983), Rpp4 (Hartwig, 1986) e RppS5
(Garcia et al., 2008), que condicionam a resisténcia
vertical (qualitativa), ja foram relatados na literatura,
mas a estabilidade desse tipo de resisténcia pode nao
ser duravel, quando testada em campo (Hartman et al.,
2005). Portanto, a identificagdo de gendtipos que
possam ser utilizados como fontes para a resisténcia
horizontal (quantitativa) certamente ajudara a aumentar
a longevidade das cultivares langadas no mercado.

Alguns autores mencionam a necessidade de busca
de genotipos que possuam resisténcia horizontal ou
taxa reduzida de progresso da doenga (Bergamin Filho
& Amorim, 1996; Hartman etal., 1997, 2005), em razao
da alta capacidade de adaptacgdo e presenga de fatores
multiplos de viruléncia da P. pachyrhizi (Burdon &
Speer, 1984; Tschanz & Wang, 1985; Yamaoka et al.,
2002).

Para a identificagdo de germoplasma com resisténcia
quantitativa, ¢ necessario o detalhamento dos ciclos
primarios (monociclos) e secundarios (policiclos) da
doenca. Os processos monociclicos se completam em
um unico ciclo de infecgcdo. Sdo constituidos pelos
periodos de incubacdo (deposicdo dos esporos até o
aparecimento dos sintomas), de laténcia (deposi¢ao dos
esporos até o aparecimento dos sinais) e pelo periodo
infeccioso (da esporulacdo até a morte da lesdo)
(Bergamin Filho et al., 1995). Também é necessario
o detalhamento do ciclo secundario que, no caso da
ferrugem-da-soja, € a producdo de novas urédias. Essa
variavel € pouco dependente das condigdes climaticas
e supre a epidemia constantemente com novos
urediniésporos (Bergamin Filho, 2006).

Entre os possiveis mecanismos responsaveis pela
diminui¢do do progresso de doengas, ao longo do
tempo, destacam-se: a baixa freqiiéncia de infeccdo,
a diminuicdo do desenvolvimento do micélio dentro
do tecido do hospedeiro, o periodo latente longo, ¢ a
baixa producdo de esporos (Heagle & Moore, 1970;
Parlevliet, 1979).

O presente trabalho teve como objetivo detalhar os
ciclos de infecgdo de P. pachyrhizi,em genotipos de soja
pré-selecionados, para o estabelecimento de grupos de
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genotipos mais promissores a serem utilizados como
fontes de genes de resisténcia a ferrugem-asiatica-da-
soja em programas de melhoramento genético.

Material e Métodos

Foram utilizadas trés cultivares como testemunhas
suscetiveis a ferrugem (BRS 154, BRSMS Bacuri
e CD 208) e 45 gendtipos disponiveis no banco de
germoplasma da empresa Tropical Melhoramento
& Genética Ltda., que apresentaram, em avaliagdes
preliminares, respostas de  hipersensibilidade,
caracterizada pela formagdo de lesdes do tipo
RB (“redish-brown”) de resisténcia. As sementes
foram semeadas em casa de vegetacao no dia 6/6/2007,
em vasos de plastico com 3 kg de mistura de terra,
areia e esterco (5:1:1), mais 0-20-20 de NPK (8 g por
vaso). O delincamento experimental foi o de blocos ao
acaso, com trés repeticdes, e a parcela experimental foi
constituida por trés vasos, com uma planta em cada.
As plantas de cada repeticdo receberam numeragao:
planta 1, 2 e 3.

Oindculoutilizado foiodapopulagdode P. pachyrhizi,
presente na regido de Cambé, PR. Os uredinidsporos
da ferrugem foram multiplicados em plantas da
cultivar BRSMS Bacuri. Foi realizada a quantificacao
em hemacitometro, e se produziu uma suspensdo com
concentracgdo de 5x10* urediniésporos mL™".

A inoculagdo foi realizada aos 29 dias apds a
semeadura, quando as plantas encontravam-se nos
estadios V4 ou V5 (Fehr & Caviness, 1977), conforme
o gendtipo. Os trifélios que receberam a inoculacdo
foram marcados com um barbante. As plantas foram
mantidas em casa de vegetagdo, com emprego de
nebulizagdes apenas apos a inoculagdo, para garantir
12 horas de molhamento foliar. As médias das
temperaturas maxima e minima registradas no periodo
foram 30 e 14°C, respectivamente.

As avaliagdes do periodo de incubagdo (dias
decorridos entre a data de inoculagdo até o aparecimento
dos primeiros sintomas ou lesdes) e daseveridade (SEV)
foram realizadas nas plantas 1. Os valores de severidade
foram estimados semanalmente, de acordo com Godoy
et al. (2006), para cada um dos 48 genotipos estudados,
a partir dos primeiros sintomas até a estabilizagdo do
progresso da doenga, no trifélio marcado.

Em seguida, foi realizada a contagem dos dias entre
ainoculagdo e o dia em que a nota de severidade atingiu



Componentes da resisténcia da soja a ferrugem-asiatica

50% da nota final (SEV50%). Dessa forma, foi obtido
o intervalo de tempo (em dias) transcorrido entre o
inicio da infecgdo até a SEV50%. Nas avaliacdes em
laboratdrio, realizadas aos 15 dias apo6s inoculacdo
(DAI) e aos 29 DAL também foi avaliada a severidade
da doenga (SEV15 e SEV29) nos trifélios coletados
das plantas 2 e 3, respectivamente.

Paraataxadeinfecgdoaparente, que representa novas
lesdes por dia (Bergamin Filho et al., 1995), os modelos
exponencial, logistico, Gompertz ¢ monomolecular
foram ajustados aos dados de progresso da severidade.
O ajuste foi realizado pela analise dos coeficientes de
determinacdo da regressdo, entre os valores observados
e os previstos, ndo transformados. O melhor ajuste foi
obtido com o modelo monomolecular, que apresentou
o maior coeficiente de determinacdo para 68,75% dos
genoétipos avaliados.

Com os valores de severidade, foi possivel calcular
a taxa de infecgdo aparente (TxTr), pela equagdo do
modelo monomolecular (Bergamin Filho et al., 1995),
e a area abaixo da curva de progresso da doenga (AATr)
(Campbell & Madden, 1990).

Os trifolios marcados das plantas 2 e 3 também foram
utilizados para as avaliagdes do tipo de lesdo aos 15 DAI
(TLS15) e aos 29 DAI (TLS29). A classificagao do tipo
de lesdo foi realizada de acordo com a metodologia
descrita por Bromfield (1984): TAN (“tanish™), de
coloracdo palha, com pouca necrose; RB (“redish-
brown”’), de coloragao marrom-avermelhada escura, com
necrose extensa; e MX (“mixed”), quando se observou a
presenga dos dois tipos de lesdo na mesma folha.

Nos mesmos trifolios foram avaliados a intensidade
de esporulagdo (ESP15 ¢ ESP29), por meio de uma
escala de notas (Figura 1), o nimero de lesdes (NLS15
e NLS29), o ntimero de urédias (NUD15 e NUD29) e a
produtividade de urediniosporos (PRE15 e PRE29).

Para a quantificacdo do ntimero de lesdes, nimero
de urédias e produtividade de urediniésporos contou-se
como auxiliodeum vazador de 1 cm de didmetro. Foram
cortados trés discos da area mais afetada dos foliolos
de cada gendtipo. Os trés discos foram colocados em
tubos com 1 mL de solugdo de agua destilada, com
0,1% Tween 20 (v/v). Em seguida, os tubos foram
agitados por 30 min, a 150 rpm, a 23+2°C, em mesa
agitadora Gallenkamp, para que os urediniésporos
fossem liberados na solucdo. Apos esta etapa, os discos
foram retirados dos tubos ¢ acondicionados em placas
de Petri.
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A contagem do numero de lesdes (NLS) e de urédias
(NUD), nos discos, foi realizada em microscépio de
computador Digital Blue QX5, com aumentos de 10x
e 60x, respectivamente. A partir desses dados, foi
estimada a relagdo do ntimero de urédias por lesdo
(ULS15 e ULS29), em ambas as avaliagoes.

A quantificacdo da produtividade de uredinidésporos
foi realizada com o auxilio do hemacitometro. Foi
retirada uma aliquota das solugdes contendo os
uredinidosporos de cada genétipo. Esses valores,
juntamente com os dados de NUD15 ¢ NUD29, foram
usados para calcular o nimero de urediniésporos por
urédia (EUR15 ¢ EUR29).

TAN 4

Figura 1. Intensidade da esporulagio de Phakopsora pachyrhizi
em folhas de soja (adaptado de Miles, 2006). RB1: sem presenca
de urediniosporos; RB2: presenca esparsa de urediniésporos,
algumas lesdes sem urediniosporos; RB3: presenca moderada
de urediniésporos em todas as lesdes; RB4/TAN4: presenga
abundante de urediniésporos em todas as lesdes.

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.43, n.10, p.1277-1286, out. 2008



1280

Tendo-se em vista a necessidade de caracterizar os
genoétipos de acordo com um conjunto de variaveis,
analisadas simultaneamente, dois métodos estatisticos
de analise multivariada foram usados: analise fatorial,
pelo método de componentes principais, e analise de
agrupamento, pelo método de K-médias. Para decidir
sobre o numero de fatores extraidos a serem utilizados
para a analise fatorial, utilizou-se o critério da raiz
latente (Harman, 1976), que considera que qualquer
fator individual deve explicar a varidncia de pelo
menos uma variavel. Apenas os fatores que tém raizes
latentes ou autovalores maiores que 1 sdo considerados
significativos. Contudo, neste trabalho, o fator 4 foi
incluido. Isso porque seu autovalor foi proximo de 1
(0,89) e ele explicou a variancia da variavel EUR29.

O conhecimento prévio das variaveis-chave ¢
importante, pois elas refletem os fatores latentes, que
foram gerados hipoteticamente. As cargas indicam
o grau de correspondéncia entre a variavel e o fator,
¢ as variaveis com as maiores cargas S3o as mais
representativas. As denominagdes dos fatores foram
estabelecidas de acordo com o conjunto de variaveis-
chave ou pela variavel que mais fortemente representou
o fator.

A partir dos quatro fatores obtidos na analise fatorial,
foirealizadaaanalise de agrupamentos. O procedimento
foi usado para maximizar a homogeneidade de objetos
dentro de grupos, a0 mesmo tempo em que maximizou
a heterogeneidade entre os grupos. O numero de
grupos foi definido a partir de uma fundamentagdo
pratica, estabelecida em razdo de os genotipos padrdo
de suscetibilidade a ferrugem-asiatica (BRS 154,
BRSMS Bacuri e CD 208) situarem-se no mesmo grupo,
0 que ndo ocorreu quando foram gerados cinco grupos ou
mais. As denominagdes foram conferidas com base nas
caracteristicas mais relevantes de cada grupo (Hair Junior
et al., 2005).

Para o processamento dos dados, usou-se o programa
Statistical Program for Social Sciences (SPSS), versao 7.5
para Windows. Apds a formacdo dos grupos, os dados
foram submetidos a analise de variancia, e as médias foram
comparadas pelo teste de Tukey, a 1% de probabilidade,
com uso do programa SASM-Agri (Canteri et al., 2001).

Resultados e Discussao

Os quatro fatores usados na analise fatorial, pelo
método de componentes principais, explicaram 84,82%
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da variancia observada nas 15 variaveis (SEV50%, AATr,
SEV15, SEV29, NLS15, NLS29, NUDI15, NUD29,
PREI15, PRE29, ULS15, ULS29, TxTr, EUR1S, EUR29).
Todos os parametros apresentaram valores altos (maiores
que 0,70) e significativos quanto a comunalidade
(Tabela 1) e, portanto, nenhum foi descartado.

Segundo Hair Junior et al. (2005), quando o tamanho
de uma amostra ¢ menor que 100, como no presente
trabalho (foram utilizados 48 genotipos), a menor carga
fatorial a ser considerada significativa é +0,30. Portanto,
todas as variaveis encaixaram-se na exigéncia minima de
significancia pratica (Tabela 1).

Os dados de periodo de incubagdo variaram de 3 a
6 dias e ndo foram usados nas andlises multivariadas.
Esse pardmetro ndo foi importante para diferenciar os
genotipos, pois alguns deles apresentaram aparecimento
abundante de lesdes em algumas datas, enquanto outros,
nessas mesmas datas, apresentaram apenas uma ou duas
lesoes. Essa variacdo se deveu ao fato de terem sido
avaliados genotipos com respostas de suscetibilidade
(lesdes TAN) e resisténcia (lesdes RB). Além disso, dentro
dos gendtipos com lesdes RB, ocorreram expressdes

Tabela 1. Matriz das cargas fatoriais, comunalidades das
variaveis, autovalores e variancia explicada total e por
fator.

(1)

Varidvel Cargas fatoriais para os fatores Comunalidades'
1 2 3 4
SEV50% -0,68 0,37 029 0,23 0,73
AATr 0,89 -0,24 -0,06 -0,02 0,85
SEV15 0,87  -0,29 -0,26 -0,04 0,91
SEV29 086 -0,21 0,15 0,16 0,83
NLSI15 090 -0,24 -0,20 -0,02 0,91
NLS29 0,89  -0,24 0,06 0,21 0,90
NUD15 0,90 031 -0,10 0,07 0,92
NUD29 0,91 0,18 0,25 0,04 0,93
PRE15 092 0,17 0,01 0,08 0,88
PRE29 0,87 0,20 0,20 0,04 0,83
ULSI15 0,57 0,67 -0,14 0,02 0,79
ULS29 029 0,72 024 -0,52 0,92
TxTr 0,57  -0,04 0,58 0,25 0,73
EURIS -0,39  -0,49 0,56 -0,15 0,72
EUR29 -0,57 0,36 -0,10 0,63 0,86
Autovalores 8,80 1,95 1,08 0,89 12,72
Variancia explicada (%) 58,66 13,03 7,18 5,95 84,82

(WSEV50%: dias entre a inocula¢do e o dia em que a nota de severidade
atingiu 50% da nota final; AATr: 4rea abaixo da curva de progresso da
doenga; SEV15 e SEV29: severidade aos 15 e aos 29 dias da inoculacéo;
NLS15 e NLS29: nimero de lesdes aos 15 e aos 29 dias da inoculagéo;
NUD15 e NUD29: niimero de urédias aos 15 e aos 29 dias da inoculagéo;
PREI1S5 e PRE29: produtividade de urediniésporos aos 15 e aos 29 dias da
inoculag@o; ULS15 e ULS29: nimero de urédias por lesdo aos 15 e aos
29 dias da inoculagdo; TxTr: taxa de infecgdo aparente; EUR15 e EUR29:
nimero de urediniésporos por urédia aos 15 e aos 29 dias da inoculag@o.
@A comunalidade assume valores de 0 a 1, em que: >0,70 é considerada
alta; 0,50 a 0,69, média; e <0,49, baixa.
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da doenca em diferentes graus. Em decorréncia disso, a
inclusdo dessa variavel na analise fatorial prejudicou o
ajuste geral do modelo, por conferir o mesmo periodo
de incubacdo a gendtipos com respostas totalmente
distintas.

O fator 1 foi denominado de quantidade de doenga, por
ter apresentado, entre os quatro fatores, 0 maior nimero
de variaveis relacionadas a quantificagdo da doenca. Foi
o principal componente da analise fatorial, pois explicou
58,66% da variancia (Tabela 1). As varidveis AATT,
SEV15, SEV29, NLS15, NLS29, NUDIS5, NUD29,
PRE15 e PRE29 correlacionaram-se positivamente a esse
fator, e apresentaram cargas fatoriais altas, que variaram
de 0,86 a 0,92.

O fator 2 (Tabela 1) foi denominado nimero de urédias
por lesdo, pois correlacionou-se a ULS15 e ULS29 — que
variaram juntas, o que indicou que ambas aumentaram na
mesma direcdo —, € explicou 13,03% da variancia.

As variaveis TxTr e EURI1S5 correlacionaram-se
positivamente ao fator 3, que foi denominado taxa
de infecgdo aparente, e explicou 7,18% da varidncia.
O fator 4, denominado niimero de esporos por urédia
na segunda avaliacdo (EUR29), foi significativo apenas
nessa variavel (disso decorreu sua denominacdo) e
explicou 5,95% da variancia total.

Na Tabela 2, estdo representados os quatro grupos
de genotipos formados — resultado principal da analise
de agrupamentos —, que se deu a partir dos valores
obtidos na analise fatorial. Os valores apresentados na
Tabela 3 apdiam as descri¢cdes dos grupos de genotipos
formados pela analise de agrupamentos. O valor de um
determinado fator mostra a posi¢do relativa do grupo
de genotipos quanto as caracteristicas dominantes do
fator.

O grupo A, que agregou os gendtipos que
desenvolveram a maior quantidade de doenca, foi
constituido por seis genétipos, entre os quais 0s
trés padroes de suscetibilidade, que apresentaram
as lesdes TAN, nas avaliagdes 15 ¢ 29 DAI, com
alta esporulacdo (TAN4) (Tabela 2). Os trés demais
genoétipos desse grupo apresentaram lesdes RB,
contudo, também foram avaliados como tendo alta
esporulagdo (RB4).

Com base nos resultados da Tabela 3, foi constatado
que o grupo A carregou positivamente (valores maiores
que 0,50) nos fatores 1, 2 e 3, o que significa que os
genoétipos desse grupo apresentaram maior quantidade
de doenca total (AATr), maior porcentagem de area

doente (SEV15 ¢ SEV29), maior nimero de lesdes
(NLS15 e NLS29), maior niimero de urédias (NUD15
e NUD29), maior produtividade de uredinidésporos
(PRE15 e PRE29), e menos dias decorridos até o
trifélio marcado atingir 50% de severidade méxima
(SEV50%).

Tabela 2. Analise de agrupamentos de genotipos de soja,
tipo de lesdo (TLS) e nota de intensidade de esporulagdo
(ESP), de acordo com a escala de notas descrita na Figura 1,
aos 15 e 29 dias da inoculagdo®.

Gendtipo Grupos TLS15 TLS29 ESPI15 ESP29
BRS 154 A TAN TAN  TAN4 TAN4
Bacuri A TAN  TAN TAN4 TAN4
CD 208-1 A TAN TAN TAN4 TAN4
P1230970 SH A RB RB TAN4 TAN4

PI 224270-1 A RB RB RB4 RB4
ER04-6887-1 A RB RB RB3 RB4
ER04-6881 B RB MX RB2 RB2e TAN4
ER04-6883 B RB MX RB1 RBI e TAN4
ER04-6884-1 B RB RB RB1 RB1
ER04-6886 B RB RB RBI1 RBI1
ER04-6892-2 B RB MX RB1 RBI e TAN4
ER06-2164 C RB RB RB3 RB3

GC 00138-29-0 C RB RB RB3 RB3

GC 00138-29-1 C RB RB RB3 RB3

GC 00138-29-3 C RB RB RB3 RB3

GC 00138-29-4 C RB RB RB3 RB3

GC 84058-21-4-1 C RB RB RB3 RB4
GC 84058-21-4-4 C RB RB RB3 RB4

PI 230971 C RB MX RB3 RB4e TAN4
PI 459025 A-1 C RB RB RB4 RB4
PI1459025 B-2 C RB RB RB3 RB4

G 10428-1 C RB RB RB3 RB4
Shiranui-1-2 C RB MX RB3 RB3eTAN4
PI471904-1 C RB RB RB3 RB3
PI471904-2 C RB MX RB3 RB3 ¢ TAN4
PI471904-3 C RB MX RB3 RB4eTAN4
P1200487 C RB RB RB3 RB3
PI1200456 C RB RB RB4 RB4

PI 197182 C RB MX RB3 RB3eTAN4
PI197182-1 C RB RB RB2 RB2
PI1200455 C RB MX RB3 RB4e¢TAN4
P1379618-2 C RB RB RB3 RB3

PI1 416764 C RB MX RB4 RB4 e TAN4
PI 416810 C RB MX RB3 RB3 e TAN4
PI1 416819 C RB RB RB3 RB3

PI1 417125 C RB RB RB3 RB4
ER04-6889 C RB RB RB3 RB4
ER04-6890 C RB MX RB4 RB4e¢TAN4
ER04-6891 C RB RB RBI RB2
ER04-6896 C RB RB RB1 RB2
ER06-2163 D RB RB RB2 RB3
PI379618-1 D RB RB RB3 RB3

PI 417115 D RB MX RB3 RB3eTAN4
PI 423966 D RB MX RB2 RB3eTAN4
ER04-6893 D RB RB RBI1 RB2
ER04-6894 D RB MX RB1I RB2eTAN4
ER04-6895 D RB RB RB1 RB2
ER04-6897 D RB RB RB1 RB2

(TAN (“tanish”): colora¢do palha, com pouca necrose; RB (“redish-
brown”): coloragdo marrom-avermelhada escura, com necrose extensa;
MX (“mixed”): presenga dos dois tipos de lesdo na mesma folha.
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O fator 2 demonstrou que esses seis genotipos
apresentaram alto nimero de urédias por lesdo (ULS15
e ULS29), possivelmente em decorréncia da intensa
produgdo de urédias, muito proximas umas as outras
nas lesdes existentes (Tabelas 3 e 4). O fator 3, que
também apresentou alta carga fatorial no grupo A,
mostrou que os genotipos desse grupo foram os que
apresentaram a maior taxa de infec¢do aparente (TxTr),
bem como os maiores valores de uredinidsporos
por urédia na primeira avaliagdo (EUR15). Todas as
variaveis corroboraram a denominagao atribuida a esse
grupo.

O grupo B, constituido pelos genétipos que
desenvolveram a menor quantidade de doenga, foi
integrado por cinco gendtipos. Trés deles apresentaram
lesdes RB (esporulacdo RB1 ¢ RB2) na avaliacdo aos
15 DAL e lesdes MX (esporulagdo RB1, RB2 ¢ TAN4)
na avaliacdo aos 29 DAI. Os outros dois genotipos
mantiveram lesdes RB (esporulagdo RB1), em ambas
as avaliacdes (Tabela 2). Esse grupo caracterizou-se
por carregar negativamente no fator 1, o que indica
a antonimia aos gendtipos do grupo A. Isto é, sdo os
genodtipos que apresentaram um maior niimero de dias
decorridos até o trifolio marcado atingir SEV50%

Tabela 3. Valores médios dos fatores para formar os grupos
de genotipos de soja®.

Grupos Fatores
1 2 3 4
A 1,54 0,87 1,09 -0,20
B -1,98 1,61 0,37 0,35
C 0,16 -0,18 -0,59 0,10
D -0,50 -1,00 1,10 -0,43

MValores positivos (>0,5) e negativos (<-0,5) significam concordancia e
antonimia, respectivamente, em relac@o as caracteristicas do fator.

e tiveram os menores valores para as demais nove
variaveis que compdem o fator 1 (Tabela 3).

Outro fator que se correlacionou ao grupo B foi
o fator 2. De forma similar ao grupo A, os cinco
genodtipos também apresentaram altos valores de
ULSI15 e ULS29. Isso provavelmente ocorreu pelo
fato de o numero de lesdes ter sido muito baixo
(média de 2,43 lesdes por disco, aos 15 DAI).
Assim, mesmo com o0 numero muito baixo de
urédias (média de 3,13 urédias por disco, aos
15 DAI), quando foi realizado o célculo para se
obterem os valores de ULS, a correlagdo ficou alta
(média de 2,09 ULS, aos 15 DAI). A média de ULS
no grupo A foi de 3,77 aos 15 DAL, e os valores dos
NLS ¢ NUD de 44,04 ¢ 162,80, respectivamente,
aos 15 DAI (Tabela 4).

O grupo B, quando analisado em conjunto com
os outros trés grupos, apresentou SEV50% quatro
dias mais longa, aproximadamente (Tabela 4). Essa
reacdo influenciou significativamente no atraso da
epidemia, o que ficou bem caracterizado pela baixa
quantidade de doenga e, também, pelos baixos
valores das demais variaveis.

O grupo C, denominado de gendtipos com baixa
resisténcia inicial, abrangeu vinte e nove gendtipos.
Todos apresentaram lesdes RB na primeira
avaliagdo, e nove deles (31%) apresentaram lesdes
MX na segunda avaliacdo. Quanto a esporulagdo,
para 26 gendtipos (89,66%) ela foi de média a alta,
em ambas as avaliagGes.

Observou-se que o grupo C carregou negativamente
no fator 3 (taxa de infec¢do aparente do trifélio marcado)
(Tabela 3). Uma possivel explicacdo para esse fator

Tabela 4. Valores médios por grupo das varidveis de resisténcia quantitativa a ferrugem-asiatica-da-soja.

Variavel Grupo A Grupo B Grupo C Grupo D CV (%)
PI (dias) 4,17 5,80 3,72 4,00 -
SEV50% (dias) 7,84 11,91 7,60 8,34 -
TxTr 3,20 0,53 1,30 2,05 -
AATr 244.28a 27,19¢ 185,44b 143,36b 14,21
SEV15 (%) 7,33a 0,37¢ 6,00a 3,96b 15,48
NLS15 44,04a 2,43c 33,82a 21,17b 15,73
NUDI15 162,80a 3,13d 83,93b 21,02¢ 13,68
PREIS 23.611,11a 1.033,34d 11.812,26b 4.958,33¢ 11,72
ULSIS 3,77b 2,09b 2,51b 0,94a 12,16
EURIS 148,96a 226,62a 157,06a 444,64a 76,74
SEV29 (%) 11,78a 0,79¢ 7,15b 6,69b 7,97
NLS29 89,14a 7,03¢ 58,36b 51,70b 4,75
NUD29 344,79a 16,15d 151,02b 92,33¢ 5,56
PRE29 64.222,22a 8.000,00d 35.781,61b 22.208,33¢ 1,14
ULS29 4,02a 3,21a 2,82ab 1,88b 15,29
EUR29 188,22a 981,43¢ 261,31b 268,10b 9,73

(OMédias seguidas por letras iguais, nas linhas, néo diferiram entre si pelo teste de Tukey, a 1% de probabilidade; grupos A, B, C e D: os valores representam,

respectivamente, as médias de 6, 5, 29 e 8 gendtipos.
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ter sido a varidvel que classificou esses gendtipos € a
capacidade do patogeno de conseguir expressar grande
viruléncia, colonizagdo e reprodugao, logo no inicio do
estabelecimento da relacdo patdgeno-hospedeiro. Esta
constatacao pode ser confirmada pela alta esporulagao,
com pico de manifestacdo da doenca logo na primeira
avaliacdo, e valores de severidade e de TxTr similares
ao grupo dos padrdes de suscetibilidade (grupo A)
(Tabelas 2 e 4 e Figura 2).

No entanto, ao se analisar a Figura 2, observa-se
que ocorreu uma queda drastica na TxTr nesse grupo,
a partir da avaliacdo feita aos 15 DAI, ¢ os valores
mantiveram-se inferiores aos dos grupos A e D, até a
ultima avaliagdo, o que evidencia um tipo de resisténcia
manifestada tardiamente, ativada no decorrer do
desenvolvimento da planta.

O grupo D, que reuniu os genotipos denominados
com alta resisténcia inicial, carregou negativamente
nos fatores 1 e 2 e correlacionou-se positivamente
ao fator 3 (Tabela 3). A partir dessas informagdes,
foi possivel observar que o grupo apresentou os
menores valores de ULS15 e ULS29 (fator 2), e
diferiu estatisticamente dos demais grupos (Tabela 4).
Essa caracteristica decorreu, possivelmente, do
estabelecimento mais tardio das relagdes parasitarias,
o que pode ser confirmado pela analise dos valores de
TxTr, na avaliagao feita aos 7 DAI (Figura 2). Nessa
avaliagdo, se constatou que o grupo D apresentou o
valor de 1,70, enquanto no grupo A foi de 5,84, e no
grupo C foi de 5,53. Tal fato demonstra a presenca
da agdo de componentes de resisténcia logo no inicio
da interagdo. Entretanto, entre os 4 grupos formados,
os gendtipos do grupo D permitiram que o patdogeno
produzisse grande quantidade de uredinidsporos
(PRE15 e PRE29), mesmo com o mais baixo nimero
de urédias por lesao (ULS15 e ULS29) (Tabela 4). Essa

—&— Grupo A
—&— Grupo B
—&— Grupo C

584
—>— Grupo D

TxTr

7 15 22 28 36
Dias apés a inoculagao

Tnoculagido

Figura 2. Taxa de infec¢do aparente (TxTr) dos grupos A, B,
C e D, nas cinco avaliagdes realizadas apds a inoculag@o .

reacdo foi, possivelmente, um prenuncio da diminui¢ao
da resisténcia expressa inicialmente.

A partir da Figura 2, pode-se afirmar que a resisténcia
inicial diminuiu no decorrer do desenvolvimento dos
genotipos do grupo D. Apds a primeira avaliagdo,
esse grupo sofreu um pico na TxTr, que resultou na
correlacdo positiva com o fator 3 e manteve valores
superiores ao grupo C, a partir da segunda (15 DAI) até
a ultima avaliacdo (36 DAI).

A alta resisténcia inicial, seguida de queda nos
gendtipos do grupo D, e a manifestacdo tardia da
resisténcia no grupo C podem estar relacionadas a
prevaléncia do padrdo molecular de resisténcia de
cada grupo. Durante a evolugdo da relacdo patdogeno-
hospedeiro, as plantas desenvolveram um sistema
molecular de vigilancia capaz de reconhecer diferentes
tipos de moléculas codificadas por patdgenos.
Esse mecanismo de defesa ¢ desencadeado pelos
PMAP (padrdes moleculares associados ao patdogeno)
e, aparentemente, ¢ um sistema de defesa inicial
(Niirnberger et al., 2004) e altamente conservado,
mesmo com patdgenos nao relacionados.

Contudo, muitos patdogenos conseguem superar essa
barreira inicial. Assim, as plantas desenvolveram um
segundo mecanismo de defesa, conferido pelos R-genes.
Os R-genes codificam proteinas que reconhecem
fatores especificos de viruléncia do patégeno (teoria
gene a gene de Flor (1971)) e desencadeiam uma
cascata de vias metabdlicas, que resultam na resisténcia
(McDowell & Simon, 2006). E possivel que a defesa
induzida pelos PMAP atue com mais eficiéncia nos
gendtipos do grupo D, enquanto nos gendtipos do
grupo C o sistema prevalente seja o de R-genes.

Os gendtipos do grupo D, juntamente com os do
grupo B, foram os que apresentaram as menores
quantidades de doenca (correlagdo negativa com o
fator 1), apesar da alta TxTr e do alto EUR15 (fator 3).
Essa menor expressdo de doenga total (AATr), em
comparagdo aos grupos A e C, ocorreu, possivelmente,
em razdo da capacidade desses genotipos de atrasar
o estabelecimento das relagdes parasitarias. Esse fato
pode ser verificado no nimero de dias necessarios,
para os genotipos dos grupos B e D (11,91 e 8,34,
respectivamente) atingirem 50% da severidade,
contra 7,84 ¢ 7,60 dos genoétipos dos grupos A e C
(Tabela 4). De forma analoga, Martins et al. (2007),
ao medir o periodo latente médio, verificaram que
ocorreu variagao de 11,43 a 16,45 dias no patossistema
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soja-P. pachyrhizi. Esses autores afirmaram que
cultivares com periodos latentes superiores a 14 dias
poderiam ser classificados como portadores de
resisténcia parcial. Contudo, o aumento de apenas um
dia, para o estabelecimento das relagdes parasitarias,
ja é de significativa contribui¢do para a diminuig¢ao
da quantidade de ciclos reprodutivos que um fungo
pode realizar em uma safra (Vallavielle-Pope et al.,
2000).

No entanto, os valores de AATr nao diferiram
estatisticamente entre os grupos C e D. Esse
resultado pode ser evidéncia de que a presenca da
agdo dos componentes de resisténcia, logo no inicio
dainteracgdo, e de que uma possivel resisténcia tardia,
ativada no decorrer do desenvolvimento da planta
(grupo C), sdo caracteristicas interessantes e devem
ser intensamente estudadas. Ainda, a combinacao
das duas caracteristicas deve ser uma estratégia
eficiente nos programas de melhoramento.

As comparagdes entre as médias dos grupos
formados, emrelacdo aumamesma variavel estudada,
apresentaram diferencas significativas (Tabela 4).
Com excecdo da variavel EUR1S5, todas as outras
apresentaram coeficientes de variagcdo (CV)entre 1,14
e 15,73%, o que denota alta precisdo experimental
(Pimentel-Gomes, 1985). Na variavel EUR15, 0 CV
de 76,74% foi muito alto. Essa discrepancia deveu-
se, possivelmente, a grande variagdo nas quantidades
de urediniésporos por urédia, na avaliacdo realizada
15 DAI. Nessa avaliagdo, alguns genétipos ndo
apresentaram  esporulagdo, enquanto  outros
esporularam abundantemente. Resultados obtidos
por Santos et al. (2007), que avaliaram numero de
pustulas por cm? e severidade em percentagem de
area foliar infectada por P. pachyrhizi, em gendtipos
de soja, também apresentaram coeficientes de
variagao altos, de 41,21 e 50,40%, em avaliagGes
feitas aos 18 DAI e 6 DAI, respectivamente, fato que
demonstrou as diferengas na reacdo dos genotipos
estudados a ferrugem.

Com exce¢do dos padroes de suscetibilidade,
situados no grupo A, todos os demais 45 genotipos
avaliados apresentaram lesdes do tipo RB, o que foi
associado a presenca de genes unicos de resisténcia
(Garcia et al., 2008). Foram observadas diferentes
tipos de severidade dentro dos genétipos que
apresentaram lesdes RB, o que corrobora Miles
et al. (2006). No presente trabalho, também foram
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observados diferentes niveis de NLS, NUD, PRE,
ULS e EUR. Essas diferentes reacdes dos genotipos,
em resposta & mesma populacdo de P. pachyrhizi,
pode ser explicada pela presenca de genes de
resisténcia parcial ou de toleradncia, combinados a
genes qualitativos de resisténcia.

A relacdo do ntimero de urédias por lesdo (ULS)
ndo foi importante para selecionar genotipos quanto
a sua resisténcia quantitativa (Melching et al.,
1979; Berger et al., 1997; Bergamin Filho, 2006),
pela metodologia adotada no presente trabalho.
Os genotipos do grupo A (que desenvolveram a
maior quantidade de doenca) e a sua antonimia, os
do grupo B (que desenvolveram a menor quantidade
de doenga), apresentaram alto ULS15 e ULS29.
Contudo, as razdes para tanto foram distintas,
conforme discutido anteriormente. Ainda, essas
variaveis ndo diferiram estatisticamente entre si, €
nem do grupo C, nas avaliagdes aos 15 e 29 DAI
(Tabela 4).

Entre todas as varidveis analisadas, as que
apresentaram importancia pratica para diferenciar
os genotipos foram as respostas qualitativas (tipo
de les@o e nota de intensidade de esporulagdo) ¢ as
avaliagdes de severidade da doenca. Essa ultima
varidvel reflete os efeitos combinados de resisténcia
sobre todos os componentes envolvidos (Broers,
1997), inclusive a taxa de infec¢do aparente que, no
presente trabalho, foi calculada a partir dos dados de
severidade.

Os grupos B, C ¢ D demonstraram caracteristicas
diferentes e interessantes quanto as respostas de
resisténcia a P. pachyrhizi. Todos apresentaram lesdes
RB, sendo os gendtipos que ndo manifestaram lesdes
tipo MX os mais promissores para utilizagdo em
programas de melhoramento genético. Em relagédo as
demais caracteristicas, as respostas entre os grupos
variaram quanto a resisténcia inicial, resisténcia
tardia, intensidade de esporulagdo, produtividade de
uredinidsporos, ¢ niumero de dias até que a doenga
atingisse 50% da severidade méxima (Tabela 4).
De acordo com esse conjunto de caracteristicas, 0s
trés grupos apresentaram menor quantidade de doenca,
quando comparados ao grupo A.

Os resultados deste trabalho indicam que estudos
genéticos devem ser conduzidos para se determinar a
possibilidade de combinar as caracteristicas quantitativas
distintas de cada grupo, isto ¢, baixa quantidade de
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doencga (grupo B), resisténcia tardia (grupo C), e alta
resisténcia inicial (grupo D), em um mesmo genotipo.

Conclusoes

1. Ascaracteristicas lesdes RB, resisténciainicial,
resisténcia tardia, intensidade de esporulacdo,
produtividade de uredinidsporos ¢ numero de dias
até atingir 50% da severidade maxima conferem aos
genotipos dos grupos B, C e D elevado potencial
para uso como fontes de resisténcia a Phakopsora
pachyrhizi.

2. Os parametros tipo de lesdo, intensidade de
esporulacdo e avaliacdo periodica da severidade
apresentam importancia pratica para a diferenciagdo
de gendtipos quanto a resisténcia a Phakopsora
pachyrhizi.
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