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RESUMO

ALENCAR, Antonio André da Silva; D.Sc; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; fevereiro de 2022; INTERACAO PLANTA-PATOGENO
EM Capsicum annuum var. annuum: MELHORAMENTO GENETICO VISANDO A
RESISTENCIA A ANTRACNOSE (Colletotrichum scovillei) E IDENTIFICACAO DE
PROTEINAS RELACIONADAS A DEFESA NO PATOSSISTEMA Capsicum -
Xanthomonas. Orientadora: Profa. Rosana Rodrigues; Conselheiros: Prof.
Alexandre Pio Viana e Prof. Vanildo Silveira.

As plantas estdo propensas a uma série de condicdes de estresses bidticos.
Desenvolver cultivares resistentes e entender os mecanismos de defesa das
plantas, tém proporcionado grandes avancos agricolas e cientificos. Este trabalho
esta dividido em dois capitulos, nos quais sdo abordadas duas importantes doencas
gue afetam o género Capsicum: antracnose e mancha bacteriana. O primeiro
capitulo teve como objetivo avaliar progénies Fa;5 de C. annuum e identificar plantas
com resisténcia a antracnose e bons atributos agronémicos. Foram avaliadas 36
progénies, em que os frutos foram colhidos e desinfestados em laboratério. A
inoculacédo foi feita com agulha entomolégica para fazer o ferimento no fruto,
usando suspenséo de esporos na concentracdo de 1,0 x 108 conidios.mLt. Doze
caracteristicas foram avaliadas: area abaixo da curva de progresso da doenca
(AACPD), periodo de incubacao (PI), periodo latente (PL), nimero de frutos (NF),
massa de frutos (MF), comprimento e diametro de frutos (CF e DF), niumero de
l6culos (NL) e espessura do pericarpo (EP). Foi aplicada a metodologia dos

modelos mistos com o auxilio do programa SELEGEN-REML/BLUP. Os melhores

X



individuos foram selecionados com base no indice de selecdo de Mulamba e Mock.
Dos 180 individuos avaliados, 72 foram altamente resistentes em frutos imaturos,
sendo esse 0 estadio de maturacdo com maior nivel de resisténcia. As variaveis
(AACPD, PI e PL) obtiveram valores de média magnitude para herdabilidade em
ambos os estadios de maturacao, indicando possibilidade de sucesso na selecéo
de individuos resistentes. Por fim, foram selecionados 73 individuos com os
melhores valores genéticos preditos (BLUPS), com ganhos negativos para as
variaveis de resisténcia e ganhos positivos para os caracteres agronémicos. No
segundo capitulo é reportada a identificacdo de proteinas diferencialmente
acumuladas no acesso de C. annuum UENF 1381, resistente a mancha bacteriana,
em comparacdao com a cv. Jalapefio (suscetivel), 12 h apés inoculagdo com X.
euvesicatoria. As plantas foram cultivadas em casa de vegetacdo, em vasos de 2
litros, dispostos em fileiras duplas, no delineamento em blocos ao acaso com trés
repeticbes. Para a fenotipagem da reacgao a bactéria, duas folhas por planta foram
inoculadas pelo método de infiltracdo usando agulha e seringa, com uma
suspensdo de X. euvesicatoria na concentracdo de 1,0 x 10° UFC.mL*. As folhas
foram coletadas 12 h apés a inoculacéo e a extracao foi pelo método ureia/tioureia.
Apoés isso foram tripsinizadas e analisadas por espectrometria de massas usando
nanoLC-MS/MS. Os espectros de massas foram processados usando o workflow
PLGS/ISOQuant. As proteinas identificadas foram submetidas a classificacdo
funcional utilizando a ferramenta Blast2GO/OmicsBox. A andlise protedmica
comparativa revelou um total de 882 proteinas, em que 84 destas foram
diferencialmente acumuladas, sendo 57 up e 27 down-acumuladas. Nove proteinas
foram exclusivas para o acesso resistente (UENF 1381) e cinco para 0 acesso
suscetivel (cv. Jalapefio). As proteinas up-acumuladas e Unicas no genotipo
resistente foram classificadas em cinco processos biolégicos, com destaque para o
processo metabdlico de aminoacido celular modificado, resposta ao estresse
oxidativo, resposta a estimulos de temperatura, resposta a bactéria e resposta a
substancia inorganica. Proteinas relacionadas a estresse e a resposta a doencas
foram up-acumuladas na comparacdo UENF 1381/Jalapefio, bem como

peroxidase, arginase, pectinesterase e polygalacturonase inhibitor.

Palavras-chave: resisténcia genética; proteébmica; pimentdo; modelos mistos
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ABSTRACT

ALENCAR, Antonio André da Silva; D.Sc; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; Fevereiro de 2022; PLANT-PATHOGEN INTERACTION
IN Capsicum annuum var. annuum: BREEDING FOR RESISTANCE TO
ANTHRACNOSE (Colletotrichum scovillei) AND IDENTIFICATION OF PROTEINS
RELATED TO DEFENSE IN THE PATHOSYSTEM Capsicum - Xanthomonas.
Orientadora: Profa. Rosana Rodrigues; Conselheiros: Prof. Alexandre Pio Viana e
Prof. Vanildo Silveira.

Plants are prone to a number of biotic stress conditions. Developing resistant
cultivars and understanding plant defense mechanisms has provided great
agricultural and scientific advances. This work is divided into two chapters, in which
two important diseases that affect the genus Capsicum are discussed: anthracnose
and bacterial spot. The first chapter aimed to evaluate F4s progenies of C. annuum
and identify plants with resistance to anthracnose and good agronomic attributes.
The fruits were disinfected and inoculation was performed with an entomological
needle to make the wound in the fruit, using a spore suspension at a concentration
of 1.0 x 10° conidia.mL. Twelve characteristics were evaluated: area under disease
progress curve (AUDPC), incubation period (IP), latent period (LP), number of fruits
(NF), fruit mass (FM), length and diameter of fruits (LF and DF), number of locules
(NF) and pericarp thickness (TP). The methodology of mixed models was applied
with the aid of the SELEGEN/BLUP program. The best individuals were selected
based on the Mulamba and Mock selection index. Of the 180 individuals evaluated,

72 were highly resistant in unripe fruits, which is the maturation stage with the
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highest level resistance. The variables (AUDPC, IP and LP) obtained values of
medium magnitude for herdability in both maturation stages, indicating success in
the selection of resistant individuals. IP and AUDPC in unripe fruits and FL obtained
the highest selective accuracy values (0.771, 0.705 and 0.748, respectively). Finally,
73 individuals with the best predicted genetic values (BLUPS) were selected, with
negative gains for resistance variables and positive gains for agronomics traits. The
second chapter reports the identification of proteins differentially accumulated in the
accession of C. annuum UENF 1381, resistant to bacterial spot, compared to cv.
Jalapefio (susceptible), 12 h after inoculation with X. euvesicatoria. The plants were
grown in a greenhouse, in 2-liter pots, arranged in double rows, in a randomized
block design with three replications. For the phenotyping of the reaction to the
bacteria, two leaves per plant were inoculated by the infiltration method using a
needle and syringe, with a suspension of X. euvesicatoria at a concentration of 1.0
x 10° CFU.mL™L. Leaves were collected 12 hours after inoculation and extraction
was performed using the urea/thiourea method. After that, they were trypsinized and
analyzed by mass spectrometry using nanoLC-MS/MS. Mass spectra were
processed using the PLGS/ISOQuant workflow. The identified proteins were
submitted to functional classification using the Blast2GO/OmicsBox tool.
Comparative proteomic analysis revealed a total of 882 proteins, 84 of which were
differentially accumulated, 57 up and 27 down-accumulated. Nine proteins were
exclusive to the resistant accession (UENF 1381) and five to the susceptible
accession (cv. Jalapefio). Proteins related to stress and disease response were up-
accumulated in the comparison UENF 1381/Jalapefio, as well as peroxidase,

arginase, pectinesterase and polygalacturonase inhibitor.

Keywords: genetic resistance; proteomic; bell pepper; mixed models
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1. INTRODUCAO

O género Capsicum representado pelas pimentas e pimentdes, tem sido
cultivado em todas as regibes do mundo, estando presente na dieta alimentar
humana desde 7.500 a.C (Srivastava e Mangal, 2019). As plantas deste género
apresentam frutos com uma ampla diversidade de cores e formatos, com alto valor
nutritivo e propriedades medicinais (Aguilar-Meléndez et al., 2009; Antonio et al.,
2018). Além disso, o cultivo dessas culturas tem relevante importancia
sécioeconbmica entre agricultores familiares, necessitando de mao-de-obra
gualificada, principalmente quando ha valor agregado aos produtos (Pinto et al.,
2016).

As plantas de pimenta e pimentédo sdo acometidas por diversas doencas de
causa fangica, viral e bacteriana (Roberts et al., 2004). Duas das principais doencas
de Capsicum sao a antracnose, causada por fungos do género Colletotrichum spp.
(Than et al., 2008) e a mancha bacteriana causada por Xanthomonas spp. (Catara
et al., 2020). A antracnose provoca graves prejuizos em cultivos de pimentas e
pimentdo que estdo inseridos nas regides de clima tropical e subtropical, tornando-
se um dos principais entraves na producdo destas culturas (Sun et al., 2015;
Mongkolporn e Taylor, 2018).

Quase todas as culturas, incluindo as pimentas e o pimentéo, sao suscetiveis
a uma ou mais espécies de Colletotrichum spp. (Ali et al., 2016). Este género foi

listado entre os 10 grupos mais importantes de fungos fitopatogénicos no mundo



(Dean et al., 2012), sendo responsavel por causar antracnose em cerca de 470
géneros vegetais diferentes (Sharma e Kulshrestha, 2015).

A antracnose tem como sintomas caracteristicos nos frutos, a formacao de
lesBes necrosadas, depressivas e com anéis concéntricos Umidos denominados
acérvulos (Than et al.,, 2008). Tais caracteristicas favorecem a reducdo da
gualidade de mercado dos frutos e a sérias perdas na pré e pds-colheita (Park et
al., 2012; Pandey e Gupta, 2015).

Na tentativa de se evitar ou reduzir prejuizos, séo realizadas aplicacfes de
fungicidas e outras praticas de manejo que podem ter efeitos negativos sobre a
saude e a renda do agricultor (Sun et al., 2015). Nao obstante, utilizar cultivares
resistentes € o método mais econdmico, sustentavel e ambientalmente correto
(Park et al., 2012; Sun et al.,, 2015). No entanto, ainda ndo se conseguiu
desenvolver uma cultivar de pimentao resistente a antracnose, embora fontes de
resisténcia tenham sido identificadas em C. chinense, C. baccatum (Mongkolporn
e Taylor, 2011) e em C. annuum (Bento et al. 2017).

Desenvolver cultivares de Capsicum spp. resistentes a antrachose, € um
desafio aos melhoristas. O que acontece no patossistema Capsicum X
Colletotrichum, € que a heranca da resisténcia varia dependendo da espécie de
Colletotrichum e do isolado, da fonte de resisténcia utilizada e também do estadio
de maturacao dos frutos (Pakdeevaraporn et al., 2005; Kim et al., 2010; Lee et al.,
2010; Silva et al., 2014).

A espécie C. annuum € considerada como a mais importante dentro do
género Capsicum e, apesar de relatos sobre a ndo ocorréncia de resisténcia
genética a antracnose nesse género (Mongkolporn e Taylor, 2018), Bento et al.
(2017) identificaram o acesso UENF 1381 (C. annuum var. annuum) com
resisténcia a antracnose causada por C. scovillei, além de confirmarem a
resisténcia a mancha bacteriana causada por X. euvesicatoria.

Tratando-se da mancha bacteriana, trés espécies sdo associadas a esta
doenca em pimentdo e pimenta, tais como X. euvesicatoria, X. gardneri e X.
perforans (Jones et al.,, 2004). Os sintomas tipicos afetam a planta inteira,
sobretudo folhas e frutos, envolvendo a queda precoce das folhas, lesdes nos frutos
de cor amarronzada a preta, e por fim, reducao da produtividade (McAvoy et al.,
2021). Além disso, a espécie X. euvesicatoria pode sobreviver em plantas

espontaneas e restos de culturas (Potnis et al., 2015).



Algumas estratégias sé@o indicadas para o controle da mancha bacteriana,
como o uso de sementes id6neas, defensivos quimicos e cultivares resistentes.
Tradicionalmente, a aplicacdo de quimicos é o método mais usado, porém o0s
resultados nem sempre sao satisfatérios, devido a ampla ocorréncia de racas
bacterianas resistentes aos principios ativos e substancias normalmente usados,
como o cobre e a estreptomicina (Romero et al., 2001; Sevié et al., 2019).

Desenvolver cultivares resistentes a mancha bacteriana tem sido um dos
principais objetivos dos programas de melhoramento de Capsicum. Seis genes
dominantes que conferem resisténcia a mancha bacteriana ja foram descritos, tais
quais Bsl, Bs2, Bs3 (Stall et al., 2009), Bs4c (Strauss et al., 2012), Bs7 (Potnis et
al., 2012) e BsT (Minsavage et al., 1990); e dois genes recessivos bs5 e bs6 (Jones
et al., 2002). De acordo com a teoria gene-a-gene proposta por Flor (1955), a
interacdo gene-a-gene em plantas de Capsicum acontece da seguinte forma: para
0s genes de resisténcia Bs1, Bs2 e Bs3, ha os genes de aviruléncia avrBs1, avrBs2
e avrBs3, respectivamente, no qual ap0s o0 reconhecimento pela planta
desencadeiam reacédo de hipersensibilidade (Potnis et al., 2015).

Importantes ferramentas de pesquisa no desenvolvimento de novas
tecnologias para protecao contra doencas e aumento da producao vegetal tém sido
utilizadas, como a gendmica, transcriptbmica, prote6mica, metabolomica e
metaldbmica (Gomez-Casati et al. 2016). Essas ferramentas tém relevante
importancia na caracterizacao das interacdes fitopatogénicas, levando a melhora
da compreensdo acerca das adaptacdes genéticas e metabdlicas de uma
determinada espécie vegetal a infeccdo (Gomez-Casati et al. 2016).

A analise protedmica tem sido aplicada para o estudo dos perfis prote6micos
dos patdégenos, hospedeiros e da interacdo patdgeno-hospedeiro, buscando o
entendimento de diferentes aspectos da fitopatologia, bem como a patogénese, a
resisténcia a doencas (Ashwin et al., 2017), a identificacdo de proteinas
especificas, mudancas poés-traducionais e vias biolégicas importantes na
resisténcia e suscetibilidade a doencas (Peyraud et al., 2017). Além disso, muitos
componentes do sistema de defesa e as relacdes entre eles ainda precisam ser
descobertos (Elmore et al., 2021).

Neste trabalho, foi relatado a avaliacdo de progénies quanto a resposta a
antracnose causada por C. scovillei e o desempenho agrondémico, usando a

metodologia dos modelos lineares mistos para se realizar a estimagcdo dos



parametros genéticos e a predi¢do genética das plantas avaliadas. A segunda parte
do trabalho refere-se a andlise protedmica comparativa em C. annuum var.
annuum, para identificacdo de proteinas associadas a resisténcia a mancha

bacteriana.



2. OBJETIVOS

2.1. Objetivos gerais

Desenvolver um programa de melhoramento genético de pimenta e
pimentdo (Capsicum annuum var. annuum) para obtencéo de uma cultivar do tipo
linha pura com resisténcia a antracnose (C. scovillei) e identificar proteinas que

estejam associadas a resisténcia na interacdo Capsicum-Xanthomonas.

2.2. Objetivos especificos

a) Fenotipar progénies F4:5 quanto a reagdo a antracnose em frutos imaturos
e maduros e as caracteristicas de interesse agronémico; e estimar
parametros genéticos relativos a tais caracteres;

b) Realizar a selecdo dos melhores individuos em Fas pelo método
genealdgico utilizando a metodologia dos modelos mistos REML/BLUP;

c) ldentificar proteinas que atuam no mecanismo de defesa do acesso UENF

1381 em resposta a X. euvesicatoria.



3. CAPITULOS

3.1. RESISTENCIA GENETICA A ANTRACNOSE EM PROGENIES Fy.5
DE Capsicum annuum var. annuum: PREDICAO GENETICA E
SELECAO VIA REML/BLUP

3.1.1. INTRODUCAO

Os frutos de pimentdo e pimentas (Capsicum annuum L.) sdo
olericolas importantes em todo o mundo em termos de comercializacdo. Sao frutos
gue sao consumidos in natura ou industrializados, na forma de molhos ou péprica,
muito apreciados na culinaria mundial, principalmente pela variedade de cores e
sabor (Carvalho et al., 2008). Além disso, o consumo desses frutos oferece varios
beneficios a saude humana devido a rigueza em componentes fendlicos,
flavonoides, acido ascoérbico e capsaicina presentes nos frutos (Soare et al. 2017),
desempenhando acdo  antioxidante, anti-inflamatdria, antimicrobiana,
anticancerigena e cardioprotetora (Lu et al. 2020).

As plantas de Capsicum sao acometidas por pragas e doencgas, fazendo com
gue o cultivo dessa cultura demande grandes quantidades de produtos quimicos.

No Brasil, por exemplo, os frutos de pimentdo sdo apontados como aqueles com



maior indice de contaminacdo por agrotoxicos, inclusive com a presenca de
ingredientes ativos ndo recomendados para a cultura (ANVISA, 2018).

Entre as doencas que causam grandes prejuizos as lavouras, destaca-se a
antracnose, principal doencga flngica dos pimentbes e pimentas, causada por
espécies de fungos do género Colletotrichum. Tém sido relatadas 24 espécies de
Colletotrichum infectando plantas de pimenta e pimentdo (Mongkolporn e Taylor,
2018). No Brasil, sobretudo no estado do Rio de Janeiro, a espécie C. scovillei é a
mais prevalente nos cultivos e nos frutos comercializados (Giacomin et al. 2021).

Além de afetar a produtividade, a antracnose reduz drasticamente a
gualidade dos frutos produzidos, causando graves prejuizos também na pos-
colheita, devido a capacidade do patdgeno desenvolver um estilo de vida
guiescente ou latente no fruto infectado (De Silva et al. 2017; Mongkolporn e Taylor
2018). Os sintomas caracteristicos nos frutos, séo lesbes circulares, com a
formacdo de anéis concéntricos e uma massa de conidios com cor alaranjada
(Saxena et al. 2016), tornando-os impréprios para comercializacao.

E importante mencionar que o manejo integrado de doencas € uma
abordagem sustentavel para o gerenciamento de doencas, combinando
ferramentas bioldgicas, culturais, fisicas e quimicas de uma maneira que minimize
0s gastos, os danos a saude e ao meio ambiente (Khoury e Makkouk, 2010).
Diferentes estratégias de controle tém sido indicadas para antracnose, como o
tratamento quimico de sementes, rotacéo de culturas, controle biol6gico e o uso de
cultivares resistentes (Ali et al. 2016; Manda et al. 2020). Esta tltima, € considerada
a estratégia mais adequada e sustentavel, pois além de reduzir a quantidade de
produtos quimicos no ambiente, reduz os custos de producdo do cultivo (Agrios,
2005). Contudo, desenvolver cultivares de Capsicum resistentes a antracnose, tem
sido desafiador para os melhoristas de plantas, devido a complexidade da interacao
existente no patossistema Capsicum — Colletotrichum, em que o controle genético
da resisténcia pode variar de acordo com a espécie do fungo, método de inoculacao
e o estadio de maturacao do fruto (Suwor et al. 2015). Até 0 momento ndo existem
cultivares de C. annuum resistentes a antracnose disponiveis para
comercializacéo.

Estudos vém sendo desenvolvidos para melhorar a compreensao do
patossistema Capsicum — Colletotrichum (Baba et al. 2019, 2020; Maracahipes et

al. 2019a, 2019b; Giacomin et al. 2021). Cinco genes que conferem resisténcia a



antracnose ja foram identificados (col, co2, co3, co4 e Co5). Os genes col, co2 e
co3 foram identificados em uma populagéo oriunda do cruzamento entre Capsicum
chinense (PBC932) x Capsicum annuum (‘bangchang’), inoculada com C.
truncatum (anteriormente identificado como C. capsici) (Ranathunge et al. 2012). O
gene col conferiu resisténcia em frutos imaturos (Pakdeevaraporn et al. 2005), co2
resisténcia em frutos maduros e co3 conferindo resisténcia em plantulas (Mahasuk
et al. 2009a). Mahasuk et al. (2009b) realizaram outro estudo em uma populacao
provinda do cruzamento entre C. baccatum PBC80 (resistente) x C. baccatum
PBC1422 (suscetivel), em que foram identificados os genes co4 e Co5,
responsaveis pela resisténcia em frutos imaturos e maduros, respectivamente, em
resposta a infeccao por C. scovillei (anteriormente identificado como C. acutatum)
(De Silva et al. 2017).

O objetivo deste trabalho foi fenotipar e selecionar progénies Fas de C.
annuum var. annuum com resisténcia a antracnose causada por C. scovillei, bem

como com atributos agronémicos desejaveis, via metodologia REML/BLUP.

3.1.2. REVISAO DE LITERATURA

3.1.2.1. Género Capsicum L.

As pimentas e pimentdes pertencem ao género Capsicum, com possivel
origem na Bolivia. A espécie Capsicum chacoense € a provavel ancestral comum
gue, posteriormente, passou por um processo de dispersao e especiacao para 0s
Andes e terras baixas da Amazodnia (McLeod et al.,1982; Moscone, et al., 2007).
Em contrapartida, Kraft et al. (2014) sugerem que a origem da espécie C. annuum
L., possivelmente se deu no México.

Estudos arqueoldgicos, analises genéticas e dispersao de plantas indicam
gue C. annuum foi inicialmente domesticado no México ou no norte da América
Central. Outras espécies cultivadas tais como C. chinense, tem sua origem na
Amazobnia; C. baccatum no planalto dos Andes e na planicie do Paraguai; C.

frutescens no Caribe e C. pubescens na regido dos Andes do Sul (Pickersgill, 1986;



Esbaugh, 1993; Albrecht et al., 2012; Moses et al., 2014; Kraft et al., 2014; Van
Zonneveld et al., 2015).

Pertencente a familia Solanaceae, o género Capsicum possui 41 espécies
descritas, sendo cinco consideradas domesticadas: Capsicum annuum L., C.
chinense Jacq., C. frutescens L., C. baccatum var. pendulum (Willd.) Eshbaugh, e
C. pubescens R. & P. (Pickersgill, 1986; Bianchetti, 1996; Moscone et al., 2007,
Barboza et al., 2011, 2020; van Zonneveld et al., 2015). Todas as espécies sao
diploides, com nuamero cromossémico igual a 2n=2x=24 e algumas espécies
silvestres com 2n=2x=26 (Tong e Bosland, 2003; Moscone et al., 2007; Rodrigues
et al., 2016).

As espécies de Capsicum englobam trés pools génicos distintos: C. annuum,
C. baccatum e C. pubescens, os quais se baseiam no grau de proximidade e
compatibilidade reprodutiva entre espécies. O complexo C. annuum contém as
espécies C. annuum, C. chinense, C. frutescens, C. galapagoense e C. chacoense.
O complexo C. baccatum compreende C. baccatum e C. praetermissum. O
complexo C. pubescens constituido por C. pubescens, C. tovarii, C. cardenasii, C.
eshboughii e C. eximium. (Pickersgill, 1997).

Por ser considerado um centro de diversidade de Capsicum, o Brasil &
indicado como o pais com maior numero de espécies silvestres do género (Barboza
e Bianchetti, 2005; Rodrigues et al., 2016). Recentemente, Barboza et al. (2020)
identificaram uma nova espécie de Capsicum chamada C. carassense, presente na
regido de mata atlantica do estado de Minas gerais. Outras espécies foram
identificadas na costa leste brasileira, tais como C. pereirae, no Espirito Santo e
Minas Gerais; C. friburgense, endémica de uma area restrita de Nova Friburgo no
Rio de Janeiro; e C. hunzikerianum, encontrada em S&o Paulo (Barboza e
Bianchetti, 2005). Espécies endémicas foram descritas em alguns estados
brasileiros: C. caatingae, encontradas na Bahia, Pernambuco e norte de Minas
Gerais e C. longidentatum, encontrada na Bahia e Pernambuco (Barboza et al.,
2011).

No género Capsicum é possivel encontrar uma ampla variabilidade de
caracteristicas morfolégicas, que podem ser Uteis para discriminar as espécies.
Pode-se considerar a pubescéncia das plantas, numero de flores por né, constri¢cdo
do célice, cor da flor, corola e semente, bem como para outras caracteristicas

comercialmente relevantes como coloragéo, formato, tamanho e os componentes
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bioquimicos dos frutos, incluindo atributos relacionados com a saude e sabor, como
a capacidade antioxidante e os capsaicinoides que conferem pungéncia (Neitzke et
al., 2014; van Zonneveld et al., 2015, Barboza et al. 2020).

A pungéncia dos frutos, caracteristica marcante do género Capsicum, é
atribuida principalmente a dois capsaicinoides: capsaicina e di-hidrocapsaicina.
Estas substancias alcaloides se acumulam na superficie da placenta do fruto e é
liberada quando o fruto sofre qualquer dano fisico. O controle genético da
pungéncia nas pimentas se da pelo gene Pun, e sua auséncia se d4 com a
presenca do gene recessivo pun-1, também conhecido como ¢ (Deshpande, 1935;
Daskalov e Poulos, 1994; Wang e Bosland, 2006).

C. annuum € a espécie representada principalmente pela cultura do
pimentdo, que se mantém entre as dez hortalicas de maior importancia econémica
no mercado brasileiro (Sediyama et al., 2014). As cultivares desenvolvidas em
programas de melhoramento incluem cultivares de polinizacdo aberta, hibridos de
pimentdes doces, pimentas doces para paprica, pimenta americana, e as pimentas
pungentes cayene, jalapefio e outras, aléem de cultivares ornamentais (Ribeiro e
Reifschneider, 2008).

A forma botanica cultivada C. annuum var. annuum L. é preferencialmente
autégama, podendo ocorrer polinizacdo cruzada (1,2 % para as condi¢cbes do
Cerrado), dependendo da acédo de insetos polinizadores, espacamento adotado
entre plantas e incidéncia de ventos (Justino et al., 2018). As flores sdo solitarias
com corola branca (raramente violeta), sem manchas na base dos lobos das
pétalas, hermafroditas, com cinco anteras e um estigma. As anteras sao geralmente
azuladas. Os célices dos frutos maduros sdo pouco dentados e ndo possuem
constricdo anelar na juncdo do pedicelo. A abertura da flor ocorre com maior
frequéncia nas trés primeiras horas do dia, permanecendo abertas, em média,
durante 24 horas. Os frutos definem-se como uma baga, de estrutura oca e forma
lembrando uma capsula. Possuem varias cores e formas, geralmente pendentes,
persistentes, com polpa firme e as sementes sdo de coloracéo palha (Carvalho et
al., 2008).

Quanto a altura e a forma de crescimento das plantas de Capsicum, ha uma
variacdo entre as diferentes espécies. O sistema radicular é pivotante, com um
namero de ramificacdes laterais elevado e profundidade que pode atingir até 120

by

cm. Em relagcdo as folhas, existe variabilidade quanto a coloracdo, formato,
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pilosidade e tamanho. Ao longo do comprimento do caule ou nos nés pode ser
observada presenca de antocianina (Carvalho et al., 2008).

Com excecdo de C. pubescens, todas as demais espécies ou tipos varietais
domesticadas sao cultivadas nas varias regides do Brasil, incluindo C. annuum var.
annuum, C. frutescens, C. chinense, e C. baccatum var. pendulum e, pelo menos
trés espécies semidomesticadas, C. annuum var. glabriusculum, C. praetermissum
e C. baccatum var. baccatum (Ribeiro e Reifschneider, 2008). Os principais estados
produtores sao Minas Gerais, Sao Paulo, Ceard, Rio de Janeiro, Espirito Santo e
Pernambuco, representando 87% do total produzido no pais (Hfbrasil.org.br).

O agronegoécio de pimentas e do pimentdo esta entre os melhores exemplos
de integracao na cadeia produtiva de hortalicas (Pinto e Cruz, 2011), apresentando
alta rentabilidade, importancia social, nutricional e medicinal. Do ponto de vista
social, ressalta-se a participacdo de agricultores familiares no cultivo destas
culturas (Reifschneider, 2008). Em relacdo a importancia medicinal, as plantas de
Capsicum possuem um flavonoide chamado apigenina, que ja € utilizado no
tratamento de doencas do sistema nervoso (Souza et al., 2015).

Apesar de ser uma importante cultura de especiarias cultivada em todo o
mundo, muitas restricbes diminuem a producdo, causando uma reducao
significativa no rendimento e na producédo de sementes. As doencas das plantas
tém sido uma das principais razdes para as perdas de colheitas em todo o mundo.
Doencas causadas por fungos, bactérias, virus ou nematoides afetaram
negativamente a producdo de pimenta em quase todas as partes do mundo
(Saxena et al., 2016). Entre as mais importantes para o cultivo de pimentas e

pimentdo destaca-se a antracnose, causada por fungos Colletotrichum spp.

3.1.2.2. Interacdo Capsicum - Colletotrichum

A antracnose € uma doenca causada por diferentes espécies de
Colletotrichum. Os fungos deste género compreendem 11 complexos com
aproximadamente 190 espécies, 0s quais sdo: caudatum (8 espécies), graminicola
(14), spaethianum (9), destructivum (15), acutatum (34), dematium (11),
gigasporum (6), gloesporioides (38), boninense (19), truncatum (3), orbiculare (8)
(Marin-Felix et al., 2017).
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A antracnose em Capsicum spp. tem sido associada principalmente a
espécies de Colletotrichum pertencentes aos complexos gloeosporioides e
acutatum. As espécies com maior énfase em diferentes regiées do mundo sao C.
scovillei (complexo acutatum), C. truncatum (complexo truncatum) e C. siamense
(complexo gloeosporioides) (Mongkolporn & Taylor, 2018). Silva et al. (2017)
identificaram as espécies C. brevisporum, C. scovillei, C. siamense, C. tropicale, C.
truncatum causando doenca em Capsicum spp. no Nordeste brasileiro.

Estudos de patogenicidade tém mostrado que as diferentes espécies de
Colletotrichum podem demonstrar infeccéo diferencial, dependendo do estadio de
maturacdo dos frutos. Harp et al. (2008, 2014) observaram que C. truncatum
normalmente infecta frutos maduros de pimenta. Ja C. acutatum e C.
gloeosporioides sdo mais comumente encontrados como patdgenos de frutos
imaturos e maduros.

As espécies de Colletotrichum podem causar danos em todas as fases de
desenvolvimento do hospedeiro. No entanto, maiores implicagcdes surgem na época
da pés-colheita, uma vez que este patdgeno apresenta quiescéncia (Ali et al.,
2016), iniciando sua colonizacdo de forma biotréfica sob a forma de estruturas
(apressorios) em tecidos dos frutos imaturos. Porém, ndo ha a expressdo de
sintomas da antracnose. Com o amadurecimento dos frutos, o fungo passa para a
fase necrotrdfica, tornando os sintomas visiveis. Esse modo de infeccdo é
denominado de hemibiotréfico (Gan et al., 2012; O’Connell et al., 2012; Prusky et
al., 2013; Sahitya et al., 2014).

A antracnose, tem como sintomas caracteristicos nos frutos, a formacéao de
lesdes necrosadas, depressivas e com anéis concéntricos umidos denominados
acérvulos (Than et al.,, 2008). Tais caracteristicas favorecem a reducdo da
gualidade de mercado dos frutos e também a sérias perdas na pré e pos-colheita
(Park et al., 2012; Pandey e Gupta, 2015). No Brasil, tem sido relatada perdas de
até 100% em lavouras com cultivares de pimenta e pimentédo suscetiveis (Reis et
al., 2009; Pereira et al., 2016).

Os fungos Colletotrichum normalmente necessitam de agua livre ou umidade
relativa acima de 95% por cento para a germinacdo de conidios e formacgéo de
apressorios. A infeccdo geralmente é favorecida em temperaturas que variam de
20 a 30 °C. No caso de ambientes secos, 0 patdgeno fica inativo e somente quando

encontra condicdes ambientais favoraveis muda para estadios ativos (Sharma e
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Kulshrestha, 2015). Os mecanismos de infecgcdo podem mudar de acordo com a
espécie.

O uso de cultivares resistentes € o método mais econémico, sustentavel e
ambientalmente correto (Park et al., 2012; Sun et al., 2015). No entanto, ainda nao
ha cultivares de pimentdo resistente a antracnose disponiveis para
comercializacdo, mesmo com fontes de resisténcia ja identificadas em C. chinense
e C. baccatum (Mongkolporn e Taylor, 2011), mais recentemente, C. annuum
(Bento et al., 2017).

3.1.2.3. Resisténcia a antracnose em Capsicum spp.

Desenvolver cultivares de Capsicum spp. resistentes a antracnose, € um
desafio aos melhoristas. Uma complexidade envolve o patossistema Capsicum -
Colletotrichum. A heranca da resisténcia varia dependendo da espécie de
Colletotrichum e do isolado, da fonte de resisténcia utilizada, e também do estadio
de maturacao dos frutos (Pakdeevaraporn et al., 2005; Kim et al., 2010; Lee et al.,
2010; Silva et al., 2014; Ying et al., 2015).

Contudo, os acessos PBC932 (C. chinense), PBC80 e PBC81 (C. baccatum)
foram identificados no Asian Vegetable Research Development Center (AVRDC) e
séo considerados como as principais fontes de resisténcia a antracnose, tornando-
os conhecidos mundialmente por essa caracteristica (Pakdeevaraporn et al., 2005;
Mahasuk et al., 2016). Os acessos PBC932 e PBC80 tém sido as principais fontes
de resisténcia a antracnose utilizada por melhoristas asiaticos como genitores
doadores para obtencéo de populacdes para estudos de heranca (Pakdeevaraporn
et al., 2005, Mahasuk et al., 2009ab;2013) bem como para mapeamento de QTL'’s
correspondentes as resisténcias a antracnose (Ying et al., 2015; Mahasuk et al.,
2016).

Genes de resisténcia a antracnose foram descritos por Pakdeevaraporn et
al. (2005) e Mahasuk et al. (2009a), a partir de cruzamentos interespecificos entre
0 acesso PBC932 (C. chinense) com ‘Bangchang’ (C. annuum). Nesses trabalhos,
0s genes col, co2 e co3 foram identificados conferindo resisténcia aos frutos
verdes, frutos vermelhos e as plantas na fase de mudas, respectivamente, quando
se utilizou o isolado de C. capsici ‘“158ci’. Além disso, Mahasuk et al. (2009b)

encontraram o0s genes co4 e Co5 (conferindo resisténcia a frutos verdes e
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vermelhos, respectivamente), quando avaliaram progénies de C. baccatum,
oriundas do cruzamento entre PBC80 x PBC1422, utilizando isolados de C. capsici
e C. acutatum.

Silva et al. (2014), avaliando acessos da colecdo de germoplasma de
Capsicum spp. da UENF, identificaram os acessos UENF 1718 e UENF 1797 com
potencial para serem usados em programas de melhoramento que visem o
desenvolvimento de cultivares resistentes a antracnose. Ambos sdo da espécie C.
baccatum var. pendulum. De acordo com Park et al. (2009), essa espécie possuli
elevados niveis de resisténcia a antracnose quando comparadas com outras
espécies do género Capsicum, tornando-se uma importante fonte de recursos
genéticos para essa caracteristica.

Em outro trabalho foram avaliados 54 genotipos pertencentes as espécies
C. annuum var. annuum, C. annuum var. glabriusculum, C. chinense, C. frutescens,
e C. baccatum var. pendulum (Bento et al.,, 2017). Os autores identificaram o
acesso UENF 1381 como altamente resistente a antracnose no estadio imaturo e
moderadamente resistente no estadio maduro. Este mesmo acesso ja vem sendo
utilizado com sucesso no programa de melhoramento de Capsicum visando
resisténcia a mancha bacteriana (Costa et al., 2002; Riva et al., 2003, 2004; Riva-
Souza et al, 2005, 2007, 2009; Moreira et al., 2009,2013; Pimenta et al., 2016;
Graca et al., 2020).

Baba et al. (2018) realizaram um estudo de quantificacdo dos metabdlitos
secundarios em frutos imaturos e maduros do acesso UENF 1381 em interacao
com C. gloeosporioides. O acesso apresentou alta concentracdo de acido cafeico
(precursor das fitoalexinas que atuam contra C. gloeosporioides) (Park et al., 2012)
e acido clorogénico que atua contra Alternaria alternata em tomate (Ruelas et al.,
2006). Um estudo anterior observou altas quantidades de acido clorogénico na
zona limitrofe de infec¢éo por C. coccodes em tecidos de pimentdo, e sua presenca
inibiu a disseminacéo do fungo (Mikulic-Petkovsek et al., 2013).

O acido cafeico apresenta atividade antimicrobiana e tem participacédo na
biossintese de lignina (Son et al., 2014). A lignificacdo pode contribuir para a
resisténcia dos frutos contra patdgenos de varias maneiras, tais como: i)
degradacdo de enzimas secretadas pelo patégeno; ii) barreira que impede o
movimento livre de nutrientes e, portanto, ajuda a privar o patégeno; e iii)

desacelerar o processo de penetracdo (Tian et al., 2016).
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3.1.3. MATERIAL E METODOS

3.1.3.1. Condigbes experimentais

O experimento foi realizado em uma é&rea da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), localizada em Campos dos Goytacazes (latitude
sul 21°42’ 55” S, longitude 41° 20’ 39” W), Norte do Estado do Rio de Janeiro, com
11 m de altitude. O clima desse municipio é caracterizado como tropical Umido
(Aw), com verdes quentes e invernos amenos, de acordo com a classificacdo de
Kbppen (1948). Os valores de precipitacdo pluviométrica e temperatura média

observados durante a realizacdo do experimento sdo apresentados na Figura 1.

vzZ Precipitacdo =—#=T Max =@=T Min =B=T média
40.00 20.00
35.00
G 30.00 e . :—/“’: 15.00 'g
— - 0 .-‘____.—-—— £
g 25.00 - — 9
® 20.00 10.00 §
g a
g. 15.00 .g
) o 2
= 10.00 % % % 5.00 x
500 w o 0
0.00 7. 777 0.00
juli19 ago/19 set/19 out/19 nov/19 dez/19
Fonte: INMET

Figura 1. Valores médios mensais de temperatura maxima, minima e média (°C),
e precipitacao total (mm) observados durante os meses de julho a dezembro de
2019 na estacado do municipio de Campos dos Goytacazes (OMM: 83698).

Antes da implementacédo do experimento, foi realizada a andlise quimica do
solo da area experimental, na profundidade de 0 a 20 cm (Tabela 1). A interpretagéo
das andlises, a correcdo do pH e a adubacdo mineral foram realizadas com base

no manual de calagem e adubacéo do Estado do Rio de Janeiro (Freire et al., 2013).
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Tabela 1. Atributos quimicos do solo da &rea experimental localizada no Colégio
Estadual Agricola Anténio Sarlo em Campos dos Goytacazes, RJ, na profundidade
de 0a20cm.

Resultado da andlise quimica de solo

pH P K Ca Mg Al H+Al Na C MO
H-O -mg dm3-- e CcMOlc dm3-----m-emmmeee eeeee Yo-------
5,5 25 321 1.8 0,8 0,00 3,38 0,12 1,47 2,53
SB T t m \Y, Fe Cu Zn Mn

---------- cmolc dm3---------- —-----fp------ —--mm-m-—---mg dM3-------------
3,5 6,9 3,5 0,0 51,2 46,7 1,4 5,3 10,8

SB: soma de bases; m: saturacdo por aluminio; V: saturacdo de bases; T:
capacidade de troca de cations a pH 7,0; t: capacidade de troca de cations efetiva.

3.1.3.2. Material vegetal e conducéao experimental

Trinta e seis progénies Fss de C. annuum var. annuum que foram
selecionadas por serem resistentes a antracnose, foram desenvolvidas pelo
método genealdgico (Aradjo et al. 2019) (Figura 2). O cruzamento entre 0s
genitores UENF 2285 — P4, piment&do que possui frutos de formato quadrado, com
caracteristicas agronémicas desejaveis, e suscetivel a antracnose, e UENF 1381 —
P2, pimenta com frutos alongados, e fonte de resisténcia a antracnose (Bento et al.
2017), originou essas progénies (Silva et al. 2017). Foi utilizada a cultivar Ikeda
como testemunha para comparacao fenotipica.

As mudas F4:5 foram produzidas em casa de vegetacdo, usando bandejas
de poliestireno com 128 células e substrato comercial Vivatto®, e transplantadas
para a area experimental quando formaram dois pares de folhas definitivas. Cada
progénie foi composta por cinco plantas, totalizando 180 individuos que foram
avaliados individualmente, cultivados em linhas, sem repeticdo e espacamento de
0,6 m entre fileiras e 0,5 m entre plantas. As plantas foram tutoradas e irrigadas por
gotejamento. Os canteiros foram cobertos com mulching. Foram feitas duas
adubacfes, uma de fundagéo e outra de cobertura (apenas com sulfato de aménia),

30 dias apés o transplante, conforme andlise de solo.
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3.1.3.3. Fenotipagem em resposta a infeccdo por C. scovillei

Para o preparo do indculo e avaliagédo da resisténcia a antracnose nos frutos,
foi utilizado o isolado de C. scovillei identificado como UEL8.1 U (numeros de
acesso do GenBank MN121780, MN121791, MN121802, MN121811 e MN121822)
obtido a partir de pimentdo com sintomas da doenca coletado em Campos dos
Goytacazes, RJ, Brasil (Almeida et al. 2019; Giacomin et al. 2020). Antes do
preparo da suspensao de conidios, o isolado foi crescido em meio de cultura BDA
(Batata-Dextrose-Agar), pH 7,0, e incubado em BOD a temperatura de 28 °C, sob
fotoperiodo de 12 h, durante sete dias. ApOs esse processo, a suspensao de
conidios foi preparada em agua deionizada e esterilizada, ajustada a concentracao
de aproximadamente 1,0 x 10° conidios. mL?, em camara de Neubauer e
microscopio optico (Silva et al. 2014).

De cada planta foram colhidos trés frutos imaturos, aos 35 dias apos a
antese, e trés frutos maduros, aos 50 dias apos a antese. Posteriormente, esses
frutos foram levados para o laboratério, onde foi realizada a retirada do pedicelo e
realizada a desinfestacdo com alcool 70% por 1 min e solucdo de hipoclorito de
sédio (0,2% de cloro ativo) por 5 min.

Em seguida, os frutos foram triplamente lavados com agua deionizada
estéril, secos em papel toalha e colocados em bandejas de isopor previamente
desinfestadas. Cada fruto foi inoculado em dois locais diferentes, no qual duas
doses de 10 pyL da suspenséao foram depositadas entre o centro e o apice, e entre
0 centro e o calice do fruto. Apds a deposicao da suspenséo, foi feito um ferimento
com agulha entomoldgica, na profundidade aproximada de 1 mm. Um controle
negativo foi estabelecido para cada um dos individuos, inoculando-se um fruto de
cada individuo apenas com agua deionizada e esterilizada na quantidade de 10 pL.
Apés ainoculacao, os frutos devidamente identificados foram colocados em camara

umida, a temperatura ambiente em condi¢des de laboratorio (£ 28 °C).
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Figura 2. Fluxograma para obtencéo e selecdo de progénies de Capsicum annuum
var. annuum pelo método genealdgico.
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A severidade observada nos frutos foi quantificada a partir de observacoes
diérias realizadas sempre no mesmo horario, com uma escala de notas proposta
por Montri et al. (2009) variando de zero a nove, em que: 0 = altamente resistente;
1 = resistente; 3 = moderadamente resistente; 5 = moderadamente suscetivel; 7 =
suscetivel; e 9 = altamente suscetivel. A avaliacdo iniciou-se 24 horas apls a
inoculacao, observando-se o Periodo de Incubacéao (PIl) e o Periodo Latente (PL).

O PI corresponde ao periodo em dias entre a inoculacdo do patégeno até o
aparecimento dos primeiros sintomas da doenca no fruto. O PI foi considerado
guando os frutos apresentaram necrose e lesdo com aproximadamente 1 mm de
didmetro. O PL é o periodo em dias entre a inoculagcdo do patégeno até a
esporulacdo do fungo sobre o fruto, em forma de mucilagem, quando essa se
tornou perceptivel a olho nu.

A Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenca (AACPD) foi calculada

usando-se a seguinte equacao:

n-1
4y
aacep =y A2, - 1)
1

em que n é numero de observagOes, yi € severidade da doenca na “i"-ésima

“en
|

observacéo e ti é tempo em dias na
1990).

-ésima observacao (Campbell e Madden,

3.1.3.4. Fenotipagem dos caracteres morfoagronémicos

Seis caracteristicas agronémicas quantitativas foram avaliadas: numero de
frutos por planta (NF); comprimento médio de frutos (CF); diametro médio de frutos
(DF); espessura média do pericarpo de frutos (EP); numero de Iéculos por fruto
(NL); e a massa fresca total de frutos (MF). Todas as avaliac6es foram realizadas
conforme os descritores para Capsicum spp. (IPGRI, 1995).

As variaveis CF e DF foram expressas em milimetros, obtidas em uma
amostra de quatro frutos por planta. Para a andlise das varidveis NL e EP, foram
analisados trés frutos por planta. Essas quatro varidveis foram analisadas por meio
de imagens digitalizadas, utilizando um scanner Plustek OpticPro A320, com
resolucao de 300 dpi, 24 bits de intensidade e 3508 x 4962 pixels de dimensé&o. As
imagens geradas no espaco RGB (Red, Green, Blue) foram processadas e

analisadas com o programa de dominio publico ImageJ versao 1.52a.
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Os frutos selecionados aleatoriamente para analise do comprimento e
diametro foram cortados longitudinalmente, escaneados e as imagens foram
processadas e segmentadas utilizando o algoritmo de Huang e Wang (1995) e
mensuradas por meio da andlise de particulas (Figura 3). Os parametros
morfométricos Maximum e Minimum Feret Diameter, presentes no ImageJ, foram
utilizados como correspondentes ao comprimento e diametro do fruto,
respectivamente.

Outra amostra de trés frutos, na qual os frutos foram cortados
transversalmente, foi utilizada para a andlise das varidveis nimero de l6culos e
espessura do pericarpo, sem necessidade de processamento das imagens. A
espessura do pericarpo foi mensurada utilizando a ferramenta Straight/Line no
ImageJ. Os valores para a variavel Length foram utilizados como correspondentes

a espessura do pericarpo.

Figura 3. Processamento de imagens escaneadas (A) e analise de particulas (B)
em frutos de Capsicum annuum var. annuum usando o software ImageJ

Por fim, foi feita a analise qualitativa de capsaicina (presenca ou auséncia).
O teste foi feito com amostras das placentas de trés frutos de cada planta,
colocadas em microtubos tipo eppendorf contendo 3 mL de solu¢cdo de vanadato
de ambnio, conforme metodologia de Derera (2000), com adaptacdes de Moreira
et al. (2010).
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3.1.3.5. Andlises estatisticas

A partir das observacdes fenotipicas foram obtidas as estimativas dos
componentes de variancia pelo método da Restricted Maximum Likelihood (REML
individual) e a predi¢do dos valores genéticos foram estimados pelo Best Linear
Unbiased Prediction (BLUP individual), via software SELEGEN-REML/BLUP
(Resende 2016), utilizando-se o modelo 60, indicado para avaliacdo de
experimentos em um local sem delineamento experimental, com linhagens
derivadas de um sO cruzamento ou populacdo F2, em que as linhagens séo
semeadas em linhas, sem repeticdo, e as avaliacdes feitas em nivel de plantas.

Foi adotado o seguinte modelo: y = Xr + Za + e, em que y, r, a, € S0 0S
vetores de dados, efeitos de repeticdo (assumidos como aleatorios) somados a
media geral, efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatorios),
erros ou residuos (aleatorios), respectivamente, e X e Z representam as matrizes
de incidéncia que associam r e a ao vetor de dados y, respectivamente. As

equacdes de modelos mistos para este modelo foram (Resende 2016):

[ﬁ” X'XX'Z ]
al lzxz'z+ A,

Em que Al é a matriz de parentesco genético aditivo.

Para testar o efeito do modelo e inferir sobre a significancia dos efeitos
genotipicos, foi feita a analise de deviance (ANADEV), conforme Viana e Resende

(2014), seguindo o modelo:

D= —2In(L)
In(L) = —1/2In|X"V"'X| - 1/2In|V]|
—1/2(y — Xm)'V~1(y — Xm)

Em que In(L) é o logaritmo do ponto de maximo da funcdo de verossimilhanca
(REML) (Patterson e Thompson, 1971); y é o vetor da variavel analisada; m é o

vetor dos efeitos de medi¢cdo, nos quais se presumem ser corrigido e resumido para
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todos os meios; X € a matriz de incidéncia para os efeitos aleatorios; e v € a
variancia e matriz de covariancia de y.

O teste da razdo de verossimilhanca (LRT) foi usado para testar a
significancia dos efeitos, no qual foi obtida por: |- 2In(Lse) + 2In(Lmc), €m que Lse € 0
ponto de maximo da funcéo de verossimilhanca para o modelo reduzido (sem os
efeitos), e Lmc € 0 ponto de méaximo da funcéo de verossimilhanca para o modelo
completo.

Os estimadores REML usados para a obtencdo das estimativas dos

componentes de variancia 02, e 0%, foram:

aA~'a + o2TrC?
NA

ol =

2 by = bxy— azy]
€ N —7r(X)

Em que Tr = é o operador traco matricial, dado pela soma dos elementos da
diagonal da matriz; NA = nimero de individuos; N = namero total de observacoes;
r(X) = o posto ou nimero de colunas linearmente independentes de X; e C?? é a

seguinte forma:

2
0
{xx+%- X'z }
Cll ClZ] _ Of |
C21 CZZ I . ) . 0-ng
| Zx  zz+47 7
0

Q

Os seguintes parametros genéticos foram estimados: %, — varidncia
genética entre as progénies; o — variancia residual; o — variancia fenotipica; o>
— variancia entre repetigdes; h?, — herdabilidade individual no sentido restrito;
Acprog — precisdo da selecdo de progénies, assumindo sobrevivéncia completa;
h2.4 — herdabilidade aditiva dentro da progénie; CVgi% - coeficiente de variacéo
genético aditivo individual; Cve% - coeficiente de variacdo residual; e o CVr —

coeficiente de variagao relativo. Os estimadores usados foram:
of = 04+ o

o
02 + 0% + o2
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A selecao individual foi realizada pelo indice de selecéo de Mulamba e Mock
(1978), modificado pela atribuicdo de pesos arbitrarios distintos (PA) para cada
variavel, utilizando-se os valores do efeito genético aditivo predito (a) para cada
caracteristica (Resende et al. 2014). Foi atribuido o peso 150 para AACPD em
frutos imaturos e maduros, no qual os ganhos com a selecao foram direcionados
no sentido negativo. As demais variaveis foram direcionadas com ganhos positivos
(P1, PL, CF, DF, EP, NF e MF), com excecdo de NL que foi nulo. Foi utilizada a

seguinte equacéo:

PAy = 15074yppc + Tipr + -+ Tipm

Em que PA é o valor do indice de Mulamba e Mock modificado pela atribuicdo de
pesos arbitrarios associado a planta i; r € o valor do rank associado ao valor
genético aditivo predito (BLUP) da planta i relativo a cada variavel (AACPDI,
AACPDM, PII, PIM, PLI, PLM, NF, CF, DF, EP, NL e MF).

As plantas com menores valores para o indice foram selecionadas,
aplicando-se uma intensidade de selecdo de 40%. As plotagens graficas foram
feitas com o programa R core team (2020), usando o pacote ‘ggplot2’ (Wickham
2016).
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3.1.4. RESULTADOS

3.1.4.1. Anédlise de Deviance, parametros genéticos e predicdo dos valores

geneéticos

Foi verificada diferencga significativa para AACPD e PL em frutos imaturos e
maduros, periodo de incubacado em frutos imaturos, nimero de frutos, comprimento
de frutos, didmetro de frutos e peso de frutos, de acordo com o teste de Qui-
gquadrado a 1% de probabilidade. Deste modo, observa-se a existéncia de
variabilidade genética entre as progénies avaliadas, 0 que tornou possivel a
selecdo de genadtipos superiores com base nessas caracteristicas.

O menor valor de h?a foi estimado para a caracteristica NL (0,107) e a maior
para IP em frutos imaturos (0,594) (Tabela 3). Observando as variaveis
relacionadas a resisténcia, verificam-se valores de média magnitude (0,497, 0,249,
0,273, 0,479 e 0,301, para AACPD em frutos imaturos e maduros, IP em frutos
maduros, LP em frutos imaturos e maduros, respectivamente).

Para as caracteristicas de fruto, a variavel comprimento de fruto obteve o
maior valor de h?a (0,560). Assim como as variaveis relacionadas a resisténcia, as
caracteristicas agrondémicas também obtiveram valores de magnitude média
(0,424, 0,468, 0,424, 0,482 e 0,482, para numero de frutos, diametro de frutos,
espessura do pericarpo e massa de frutos, respectivamente).

A acuracia seletiva de progénies variou de baixa a alta, conforme Resende
e Duarte (2007). Altos valores de acuracia foram estimados para periodo de
incubacdo em frutos imaturos (0,771), comprimento de frutos (0,748) e AACPD em
frutos imaturos (0,705). Valores moderados foram obtidos para periodo de
incubacdo em frutos maduros (0,523), periodo latente em frutos imaturos e
maduros (0,692 e 0,549), numero de frutos (0,651), diametro de frutos (0,684),
espessura do pericarpo (0,651) e massa de frutos (0,694). Os menores valores
foram estimados para AACPD em frutos maduros (0,499) e numero de l6culos
(0,327).



Tabela 2. Estimativas de desvio para caracteristicas de resisténcia a antracnose! e morfoagronémicas? de 36 progénies Fas de
Capsicum annuum (Municipio de Campos dos Goytacazes, Estado do Rio de Janeiro, Brasil, 2019).

AACPDI AACPDM Pli

Efeito Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?)
Gendétipo 1655,51 110,00™ 954,22 14,16 565,11 159,58™
Modelo completo 1545,51 940,06 405,53

PIM PLI PLM
Efeito Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?)
Genotipo -57,34 0,00NS 565,11 161,88™ 272,84 19,7"
Modelo completo -93,32 403,43 253,14

NF CF DF
Efeito Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?)
Genotipo 1160,92 25,69 1.115,33 67,48" 816,59 38,23"
Modelo completo 1135,23 1.047,85 778,36

EP NL MF
Efeito Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?) Deviance LRT(X?)
Genotipo -62,18 0,00NS -131,96 0,00NS 2.103,12 41,60™
Modelo completo -95,60 -134,78 2.061,52

LRT (x?) = likelihood ratio test. LRT-Qui-quadrado tabelado; 3.84 e 6.63 para os niveis de significanciade 5 e 1 ™ %, respectivamente.
NS nao significativo, YAACPDI area abaixo da curva de progresso da doenca em frutos imaturos, ACCPDM area abaixo da curva de
progresso da doenca em frutos maduros, Pll periodo de incubacdo em frutos imaturos; PIM periodo de incubacédo em frutos maduro,
PLI periodo latente em frutos imaturos, PLM periodo latente em frutos maduros, ?NF nimero de frutos por planta, CF comprimento
médio de frutos, DF diametro médio de frutos, EP espessura média do pericarpo, NL numero de l6culos, MF massa média de frutos.

T4



Tabela 3. Estimativa dos componentes de varidncia e parametros genéticos para as variaveis de resisténcia a antracnose e
caracteristicas morfoagronémicas de frutos® em 36 progénies Fss de C. annuum var. annuum

Parametros? AACPDI?> AACPDM PII PIM PLI PLM NF CF DF EP NL MF
og2a 34,149 17,344 1,30 0,064 0,865 0,488 99,336 94,507 15,97 1,111 0,018 0,020
og2e 34,502 52,419 0,880 0,171 0,940 1,133 134,844 74,339 18,12 1,501 0,154 0,021
o?f 68,651 69,763 2,170 0,235 1,805 1,621 234,180 168,846 34,10 2,610 0,173 0,041
h2a 0,497 0,249 0,594 0,273 0,479 0,301 0,424 0,560 0,470 0,425 0,107 0,482
Acprog 0,705 0,499 0,771 0523 0,692 0,549 0,651 0,748 0,680 0,651 0,327 0,694
h2ad 0,495 0,165 0,732 0,188 0,460 0,216 0,368 0,636 0,441 0,368 0,060 0,465
CVgi% 49,776 26,029 27,083 7,552 14,156 11,780 56,726 16,102 12,60 12,105 6,043 50,508
CVe% 50,033 45,251 22,282 12,344 14,757 17,950 66,091 14,281 13,36 14,105 17,677 51,755
CVr 0,995 0,575 1,215 0,612 0,959 0,656 0,858 1,128 0,939 0,858 0,342 0,976
Média 11,74 16,00 4,21 3,35 6,57 5,93 17,57 60,37 31,85 2,70 2,22 0,280
UENF 2285 — Suscetivel
Média 31,90 29,50 2,80 2,00 4,00 4,00 14,00 64,80 52,70 4,10 3,00 0,919
Minimo 26,50 26,50 2,00 2,00 3,00 2,00 11,00 61,30 48,50 3,60 3,00 0,304
Maximo 34,50 33,50 3,00 4,00 4,00 4,00 17,00 68,20 56,90 4,70 3,00 1,450
UENF 1381 — Resistente
Média 3,12 4,29 6,10 3,90 7,85 7,95 121,00 43,00 17,50 1,60 2,00 0,510
Minimo 1,25 3,50 4,33 3,60 7,00 7,00 54,00 35,50 14,20 1,30 2,00 0,304
Maximo 4,17 5,17 8,00 4,00 8,00 8,00 200,00 53,50 24,10 2,00 2,00 0,736
Controle comercial — Pimentao lkeda

Média 24,21 24,50 2,71 2,00 5,00 5,00 5,00 90,80 64,60 4,90 3,00 0,513
Minimo 22,50 20,50 2,00 2,00 5,00 5,00 4,00 81,70 56,40 3,05 3,00 0,114
Maximo 26,50 26,50 3,00 3,00 5,00 5,00 10,00 101,20 72,80 5,01 3,00 0,966

Vlvariancia genética entre progénies (a2a), variancia residual (e2e), variancia fenotipica (o2f), herdabilidade individual no sentido restrito (h2a),
herdabilidade aditiva dentro da progénie (h?ad), acuracia da selecao da progénie, assumindo sobrevivéncia completa (Acprog), coeficiente de
variacdo genética aditiva individual (CVgi), coeficiente de variaco residual (Cve), coeficiente de variacao relativa (CVr) e média geral. ?Area abaixo
da curva de progresso da doenca em frutos imaturos (AACPDI) e maduros (AACPDM), periodo de incubagdo em frutos imaturos e maduros (PII
e PIM), periodo latente em frutos imaturos e maduros (PLI e PLM), ¥ntimero de frutos (NF), comprimento de frutos em mm (CF), diametro de
frutos em mm (DF), espessura do pericarpo do fruto em mm (EP) e massa de frutos em Kg (MF)

9¢
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Os valores de herdabilidade aditiva dentro de progénies (h%ad) foram
similares aos de herdabilidade individual (h?a), variando de 0,060 para nimero de
|6culos a 0,732 para periodo de incubacao em frutos imaturos.

Observando as estimativas do coeficiente de varidncia genética aditiva
individual (CVgi%), verifica-se alto potencial para selecdo de individuos resistentes
e produtivos, de acordo com os valores para AACPDI (49,776%), nUmero de frutos
(56,726%), e massa média de frutos (50,508%). Quanto ao coeficiente de variacdo
relativa (CVr), as variaveis IPR e CF obtiveram valores acima da unidade (1,215 e
1,128, respectivamente). Valores acima de 0,80 foram observados para a maioria
das variaveis analisadas.

3.1.4.2. Selecdo das melhores plantas Fa:s

Foi aplicada uma pressdo de selecdo de 40% sobre os 180 individuos
avaliados, totalizando 73 individuos selecionados com base no indice de soma de
ranques proposto por Mulamba e Mock, levando em consideracdo os valores
genéticos preditos (BLUPS).

Com base nos valores fenotipicos para AACPD, as 73 plantas selecionadas
foram classificadas em seis niveis de resisténcia (Figura 4). Em frutos imaturos,
38,35% dos individuos foram classificados como altamente resistentes, 9,59%
resistentes, 21,92% moderadamente resistentes, 15,07% moderadamente
suscetiveis, 6,85% suscetiveis e 8,82% altamente suscetiveis. Para frutos
maduros, foi obtido menor percentual de individuos classificados como altamente
resistentes (4,10%). Na classe de resistentes foi totalizado 6,85% dos individuos.
Com nivel de resisténcia moderada foram classificados 30,77% dos individuos.
Comparando a resisténcia entre os estadios de maturacdo dos frutos, observa-se
maior nivel de resisténcia em frutos imaturos.

Para a variavel AACPD em frutos imaturos (figura 5A), considerada muito
importante para a discriminacdo de gendtipos resistentes, os efeitos genéticos
aditivos preditos variaram de -9,61 a 0,12, e apenas quatro plantas obtiveram
efeitos genéticos preditos positivos. Para os ganhos genéticos preditos, apenas
uma planta obteve ganho negativo (-0,02). Porém, vale ressaltar que 47,94% das
plantas selecionadas foram classificadas como altamente resistentes e resistentes
nesse estadio de maturacdo. A nova média predita, que € a soma do ganho com a
média geral observada para a variavel, variou de 11,72 a 18,60, enquanto 0s
valores fenotipicos das plantas Fa4: oscilaram de 0,50 a 34,50.
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Figura 4. Percentual e classificacdo de resisténcia das 73 plantas selecionadas,
considerando os valores de AACPD em frutos imaturos e maduros. AR: altamente
resistente; R: resistente; MR: moderadamente resistente; MS: moderadamente
suscetivel; S: suscetivel; AS: altamente suscetivel.

Considerando os frutos maduros, os efeitos genéticos aditivos preditos para
AACPD (figura 5B), foram superiores aos dos frutos imaturos, sendo que apenas
oito plantas obtiveram valores negativos que variaram de -1,99 a -0,19 e as demais
plantas com valores positivos (0,01 a 8,70). Os ganhos genéticos foram de 1,84 a
8,70, indicando a predicdo de menor resisténcia nesse estadio de maturacdo na
proxima geracdo. A nova meédia predita variou de 17,84 a 24,70, confirmando maior
suscetibilidade quando comparado aos frutos imaturos. Contudo, a maior média
esperada (24,70) € menor que a observada para essa variavel (38,50).

A variavel periodo de incubacéo em frutos imaturos (figura 5C), teve variagao
para os efeitos genéticos preditos de -0,99 a 3,63, em que 64% das plantas
selecionadas apresentaram efeitos genéticos positivos. Todas as plantas obtiveram
ganhos genéticos preditos positivos (0,29 a 3,63), implicando no aumento da nova
média predita que variou de 4,5 a 7,84 dias. O periodo latente no estadio imaturo
(figura 5E) obteve variacdo dos efeitos genéticos preditos de -0,52 a 1,28, sendo
que 94,50% das plantas selecionadas obtiveram efeitos positivos. Quanto ao ganho
genético predito, todas as plantas obtiveram estimativas positivas, proporcionando
altos valores para a nova média predita (7,06 a 7,85 dias).
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Nos frutos maduros (figuras 5C-5D), para os quais se observou maior
suscetibilidade, os efeitos genéticos preditos para o periodo de incubacao variaram
de -0,24 a 0,26, em que 18% das plantas selecionadas obtiveram valores positivos.
J& para o periodo latente (figuras 5E-5F), os valores preditos para os efeitos
genéticos variaram de -1,20 a 0,40, nos quais apenas 5,5% das plantas
selecionadas obtiveram valores positivos. As novas médias preditas para o IP em
frutos maduros variaram de 3,39 a 3,79 dias e o periodo latente variou de 5,97 a
6,73 dias.

Os ganhos genéticos preditos foram positivos para todas as caracteristicas
relacionadas a morfologia dos frutos (comprimento, diametro e espessura do
pericarpo) (figuras 5A, 5B e 5C). As médias preditas variaram de 61,31 a 86,21 mm,
31,96 a 42,79 mm e 0,02 a 0,80 mm para o comprimento, didmetro e espessura do
pericarpo, respectivamente.

Para numero de frutos (figura 6A), os efeitos genéticos preditos variaram de
-13,14 a 41,00, em que 49,31% das plantas selecionadas obtiveram valores
positivos. Os ganhos preditos variaram de -0,15 a 41,00 e a nova média predita
variou de 17,42 a 58,57 frutos por planta. Para a variavel massa meédia de frutos
(figura 6B), os efeitos genéticos variaram de -0,208 a 0,432. Os ganhos genéticos
preditos variaram de -0,001 a 0,432 e a nova média predita variou de 0,279 a 0,712
kg.

Observando os valores fenotipicos para as variaveis de resisténcia (figura
5), observaram-se médias inferiores ao genitor resistente (UENF 1381) em frutos
imaturos, ou seja, plantas que expressaram maiores niveis de resisténcia nesse
estadio de maturacdo. O mesmo nado acontece com frutos maduros, porém, as
plantas 51 (104.2.6.6), 70 (337.7.3.3) e 71 (250.10.5.4) expressaram niveis de
resisténcia similares ao genitor resistente. A cultivar |Ikeda expressou alta
suscetibilidade em ambos os estadios de maturacéo.

Quanto as caracteristicas morfoagronémicas, o genitor UENF 2285 superou
todas as plantas selecionadas quando se considera a variavel diametro de frutos.
Contudo, observou-se plantas com maiores médias para comprimento de fruto,
caracterizando individuos com frutos mais alongados, com tendéncia para formato
de pimenta. A cultivar Ikeda obteve as maiores médias para comprimento e
diametro de fruto, e espessura do pericarpo. Nove plantas dentre as 73
selecionadas nao apresentaram capsaicina nos frutos. Todos o0s valores
fenotipicos, valores de efeito aditivo, ganho genético, nova média predita e
informagdes acerca da capsaicina podem ser verificadas no apéndice.
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Figura 5. Boxplots mostrando a distribuicdo dos valores fenotipicos observados (p),
efeitos genéticos aditivos (a), valores genéticos aditivos (u+a), ganho genético
(ganho) e a nova média predita para seis variaveis de resisténcia nas 73 plantas
Fa4:5 superiores. A e B: area abaixo da curva de progresso da doenca; C e D: periodo
de incubacdo em frutos imaturos e maduros, respectivamente. E e F: periodo
latente em frutos imaturos e maduros, respectivamente.
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Figura 6. Boxplots mostrando a distribuicdo dos valores fenotipicos observados (p),
efeitos genéticos aditivos (a), valores genéticos aditivos (u+a), ganho genético
(ganho) e a nova média predita para seis variaveis de resisténcia nas 73 plantas
Fa4:5 superiores. A: nimero de frutos; B: massa de frutos; C: comprimento de frutos;
D: diametro de frutos; E: espessura do pericarpo.
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Figura 7. Frutos de plantas que ndo apresentaram capsaicina nos frutos

1°: 313.17.9.7 2°:313.17.9.3 8°:313.17.6.5

UENF 2285

Figura 8. Fenotipo para severidade da antracnose em frutos imaturos e maduros
de trés plantas Fas selecionadas e os parentais (UENF 1381 e UENF 2285) no
sétimo dia apos inoculagdo com Colletotrichum scovillei.
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3.1.5. DISCUSSAO

Desenvolver cultivares de pimenta e pimentdo resistentes a antracnose tem
sido um desafio para os melhorista de plantas, principalmente devido a
complexidade que envolve o patossistema Capsicum — Colletotrichum, no qual a
resisténcia pode variar de acordo com o estadio de maturacao do fruto, a espécie
e o isolado fungico, a fonte de resisténcia e o método de inoculagdo (Mongkolporn
et al. 2010; Mahasuk et al. 2016; De Silva et al. 2021).

Giacomin et al. (2020) estudaram a herancga da resisténcia na interagao C.
annuum X C. scovillei sob inoculacdo por meio de injecdo. Os autores observaram
reacao de resisténcia diferente em frutos imaturos e maduros, sugerindo que o
controle genético em frutos imaturos € controlado por dois genes dominantes, com
complementagéo epistatica, e em frutos maduros a resisténcia é controlada por
outros dois genes dominantes possivelmente diferentes.

Neste trabalho, 28 plantas selecionadas expressaram maior resisténcia em
frutos imaturos quando comparadas ao acesso UENF 1381 (genitor resistente), e a
planta #104.2.6.6 (Apéndice) foi a Unica que expressou nivel de resisténcia similar
ao genitor resistente em frutos maduros. Resisténcia diferencial a antracnose entre
os estadios de maturacdo € comumente encontrada em Capsicum (Kethom e
Mongkolporn 2021). De Silva et al. (2021) avaliando a patogenicidade de isolados
de C. scovillei oriundos da Asia, inoculados na concentracéo de 10° conidios.mL™
por ferimento com agulha, em frutos de C. chinense (PBC932) e C. annuum
(‘Bangchang’), observaram maior severidade em frutos maduros do que em
imaturos, nos dois genoétipos. Essa resposta diferencial pode ser atribuida a
interacdo do patégeno com o fitohorménio etileno, que é sinalizador para diversos
fungos fitopatogénicos, inclusive C. siamense (anteriormente identificado como C.
gloeosporioides), fazendo com que o processo de colonizacdo fungica seja
favorecido com o amadurecimento do fruto (Alkan et al. 2015).

Observando os parametros genéticos estimados para essa geracao Fas, 0
coeficiente de variacdo genética individual (CVgi%), mostra a presenca de
variabilidade quantificada em aproximadamente 50% para as variaveis ACCPD em
frutos imaturos, numero de frutos e massa de frutos, indicando maior sucesso na
selecdo de individuos resistentes e produtivos. Graga et al. (2020) avaliaram uma

populacdo F2:3 oriunda do cruzamento entre 0s mesmos genitores usados neste
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trabalho, e obtiveram valores de 32.57 e 28.41% de CVgi para numero de frutos e
massa de frutos, respectivamente. O CVgi € um importante parametro genético que
indica a possibilidade de sucesso com a selecdo das caracteristicas desejadas
(Carvalho et al. 2016).

Quanto a herdabilidade, esta € considerada baixa quando a magnitude de
h?a é < 0,15, média entre 0,15 < h?a < 0,50 e alta quando h2a = 0,50 (Resende
2002). Neste trabalho, as variaveis AACPDI (0,596) e comprimento de frutos
(0,560) expressaram os valores mais altos. As demais variaveis, com excecao de
NL, expressaram valores de média magnitude. Segundo Assuncéo et al. (2015),
herdabilidades médias nao indicam ineficiéncia para selecéo, e sim, que os ganhos
genéticos por geracdo serdo menores, devendo-se levar em consideracdo a
variancia genetica.

Syukur et al. (2013) analisaram os parametros genéticos da resisténcia a
antracnose em cinco linhagens de pimenta C. annum (sendo uma resistente e
guatro suscetiveis), inoculadas com um isolado de C. scovillei. Essas linhagens
foram dispostas em dialelo completo, sendo avaliados apenas frutos imaturos e os
autores observaram o valor para herdabilidade restrita de 0,467 para incidéncia de
doenca, valor este semelhante ao encontrado no presente estudo. Graca et al.
(2020) avaliaram a resisténcia contra mancha bacteriana em uma populacdo F2:3
de pimenta e pimentdo, e observaram valores de herdabilidade restrita de 0,460
para AACPD.

Em relacdo a acuracia seletiva, é desejavel valores 270% (Resende 2007).
No presente estudo, valores acima de 70% foram obtidos para AACPDI, PIl e CF.
Os menores valores foram estimados para AACPDM (0,499) e numero de loculos
(0,327). Quanto maior a acuracia seletiva de um individuo, maior é a confianca na
avaliacdo ou no valor genético predito do individuo. Esse parametro é parcialmente
controlado pelo melhorista, pois 0 seu valor maximo € limitado pela herdabilidade
da caracteristica (Resende e Alves 2021).

O indice de selecdo de Mulamba e Mock, com base nos valores genéticos
preditos, contribuiu com a selecdo de plantas resistentes. Para a variavel AACPD,
o ideal sédo plantas com valores genéticos negativos. Dessa forma, espera-se a
reducdo da severidade da doencga na proxima geracdo. Quanto ao Pl e o PL, é
desejavel ter plantas com valores preditos positivos. O Pl corresponde ao intervalo

entre a inoculacdo do patdgeno e o surgimento dos sintomas da doenca (Bergamin
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Filho e Amorim 2002). O PL é o tempo entre a inoculacéo do patégeno e a producao
de esporos, geralmente visto a olho nu. Quanto maior os valores de Pl e PL, maior
€ 0 numero de dias necesséarios para 0 surgimento dos primeiros sintomas e
reproducao do patégeno, e consequentemente, havera menos fonte de inéculo na
area de cultivo, maior prazo de validade e tempo de prateleira, e atraso no
desenvolvimento da doenca (Costa et al. 2021).

A capsaicina € uma caracteristica muito importante em programas de
melhoramento de pimenta e pimentdo, pois diferencia ambos os frutos, ja que o
pimentdo € doce e as pimentas, em sua maioria, picantes. A pungéncia é controlada
por um unico gene dominante (Pun), e a auséncia de pungéncia é controlada por
um gene recessivo (pun-1) (Wang e Bosland 2006). Neste trabalho, nove plantas
selecionadas ndo possuem capsaicina em seus frutos, podendo ser classificadas
como pimentéao.

De acordo com a classificacao para pimentao, estabelecida pela Companhia
de Entrepostos e Armazéns Gerais de Sado Paulo (CEAGESP 2015), os pimentbes
comerciaveis sao classificados de acordo com o comprimento e o diametro do fruto.
O comprimento é dividido em nove classes que vai de 4 até 27 cm, e o diametro
em quatro classes (4 a 12 cm). SO é considerado pimentdo o fruto que néo possui
pungéncia. Sendo assim, as nove plantas selecionadas que n&do possuem
capsaicina, atenderam aos valores minimos para comprimento de fruto, porém, nao
atingiram os valores minimos para diametro, tendendo a frutos mais alongados e
com menos polpa.

No decorrer desse programa de melhoramento de Capsicum, tem se
observado uma associacdo entre a resisténcia a antracnose e frutos
fenotipicamente mais proximos a descricdo de pimentas do que de pimentdo, em
especial no que tange a pungéncia, comprimento e diametro do fruto. Essas duas
ltimas caracteristicas sdo de natureza poligénica, o que aumenta os desafios para
o programa de melhoramento. Chunthawodtiporn et al. (2018), identificaram trés
QTLs nos cromossomos 1, 2 e 3 de pimentdo, atuando apenas no controle do
diametro de fruto e um QTL associado ao comprimento de fruto no cromossomo 3.
Além disso, QTLs também tém sido identificados conferindo resisténcia a
antracnose em Capsicum (Voorrips et al. 2004; Lee et al. 2010; Mahasuk et al.
2016; Zhao et al. 2020; Kethom e Mongkolporn 2021).
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3.1.6. CONCLUSOES

A predicdo genética via REML/BLUP associada ao indice de selecéo,
contribuiu com a selecéo de 73 plantas com resisténcia a antracnose, com
destaque para alinha #51 (104.2.6.6) do ranque, que expressou resisténcia
similar ao parental resistente (UENF 1381) em ambos os estadios de
maturacao;

Os frutos no estadio imaturo expressaram maiores niveis de resisténcia, o
gue favorece o desenvolvimento de cultivares resistentes visando a
comercializacdo de frutos nesse estadio de maturacao;

De acordo com os valores genéticos preditos, pode-se prever reducao de
doengca na proxima geracdo e melhora nas caracteristicas
morfoagrondmicas avaliadas, trazendo a expectativa de novos genotipos

comerciais resistentes a antracnose.
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3.2. PROTEINAS DIFERENCIALMENTE ACUMULADAS EM Capsicum
annuum var. annuum ASSOCIADAS A RESISTENCIA CONTRA MANCHA
BACTERIANA (Xanthomonas euvesicatoria)

3.2.1. INTRODUCAO

A mancha bacteriana é uma doenca de ocorréncia em todas as partes do
mundo em que se cultiva pimentas e pimentdes, estando presente naturalmente
nestas areas, com maior gravidade nas regides de clima tropical e subtropical,
caracterizadas por temperaturas, umidade e precipitacdo elevadas (Stall et al.,
2009). As cepas do género Xanthomonas causam coletivamente doencas em mais
de 400 espécies de plantas (Jacque et al., 2016), incluindo as plantas do género
Capsicum.

A interacdo planta-patdgeno tem sido extensivamente estudada ao longo
dos anos. Com o aumento dos estudos genémicos e pos-gendmicos, uma grande
guantidade de informacdes estdo disponiveis, principalmente no que se refere aos
mecanismos de defesa da planta e as estratégias de patogenicidade utilizadas
pelos microrganismos (Villeth et al., 2016). Com a evolucdo da biologia celular e
molecular, a andlise protedbmica tornou-se uma ferramenta importante para o
melhoramento de plantas. A protedmica é uma técnica robusta e bastante utilizada
para verificar o acimulo das proteinas em diversas condi¢des ambientais (Wilkins
e al., 1997).
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A viruléncia de isolados patogénicos de Xanthomonas Gram-negativas
(bactérias que possuem a endotoxina chamada lipopolissacarideo), como é o caso
da X. euvesicatoria, depende de um sistema de secrecao tipo 3 (T3SS — T3 system
secretion) e seus efetores associados (T3Es) (Garita-Cambronero et al., 2016).
Esse sistema T3SS é a via que secreta os T3Es que favorecem a viruléncia nas
bactérias patogénicas, e uma vez dentro das células vegetais, esses efetores
atuardo para suprimir a defesa da planta e fazer com que o metabolismo do
hospedeiro beneficie a propria bactéria (Merda et al., 2017).

O mecanismo de defesa das plantas a nivel celular é ativado por meio de
receptores presentes em cada célula vegetal, em que ocorre o reconhecimento do
patdgeno por meio do pattern-triggered immunity (PTI) ou effector-triggered
immunity (ETI) (Jones e Dangl, 2006). Os pattern recognition receptors (PRRS), nos
guais reconhecem a presenca do patégeno de acordo com cada microbe
associated molecular patterns (MAMP), reconhecem a presenca de bactéria pelos
MAMPs conhecidos como flagelina bacteriana (flg22) e EF-Tu (elf18/elf26), que séo
percebidos pelos receptores FLS2 e EFR, respectivamente (Couto e Zipfel, 2016).

Quando a reacao de defesa néo atua apenas no local da infecgéo, a planta
realiza a sinalizacdo auténoma nao celular (Jones e Dangl, 2006). Essa sinalizacao
percorre toda a planta e € gerada de forma rapida (Toyota et al., 2018), ativando a
systemic acquired resistance (SAR) que atua na planta inteira contra um complexo
de patégenos (Fu e Dong, 2013). Além disso, esse mecanismo é acompanhado
pela inducao ou iniciacdo de genes que codificam as pathogenesis related protein
(PRs) (Ding et al., 2018).

Outras respostas desencadeadas logo no inicio do ataque de patdégenos séo
a geracao de espécies reativas de oxigénio (ROS) (Muthamilarasan e Prasad,
2013), inibidores de proteinas, lectinas, quitinases, inibidores de a-amilase e
polifenol oxidases (Lee et al., 2019). E importante salientar o papel dos
fitohorménios nas vias de regulacdo das respostas de defesa das plantas, ja que a
ETI e a PTI estdo envolvidas com o acido salicilico, acido jasménico e o etileno
(Igbal et al., 2021).

Véarios estudos protedmicos com o objetivo de identificar proteinas
relacionadas com o sistema de defesa da planta contra patégenos foram realizados
(Jing et al., 2015; Martinelli et al., 2016; Zhang et al., 2018; Yamchi et al., 2018; Ji
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et al., 2018), entretanto, considerando o patossistema Capsicum x Xanthomonas,
os trabalhos séo direcionados em sua maioria ao patégeno e néo a planta.

Em parceria do LMGV/UENF com o Department of Plant Pathology da
University of Florida, o acesso UENF 1381 foi avaliado em resposta a diferentes
racas de espécies de Xanthomonas, e os resultados indicam a presenca de novos
genes recessivos associados a resisténcia (Silva, 2018). Desta forma, a analise
protedmica pode auxilar na elucidacdo dos mecanismos de defesa do acesso
UENF 1381 que promovem tal resisténcia. O presente estudo teve como objetivo
identificar proteinas associadas a resisténcia a mancha bacteriana, por meio de
analise protedmica comparativa entre o acesso resistente UENF 1381 e a cultivar

suscetivel Jalapefio.

3.2.2. REVISAO DE LITERATURA

3.2.2.1. Protedmica na identificacdo de proteinas associadas a defesa da

planta

A protedmica tem contribuido na elucidacdo dos mecanismos de defesa da
planta, isso porque durante a interacdo planta-patdgeno, proteinas especificas séo
expressas, ativando diferentes vias que atuam contra os patdgenos (Rustagi et al.,
2018). Um dos primeiros trabalhos envolvendo proteinas na interacdo planta-
patégeno foi realizada em mudas de Pinus lambertiana resistente e suscetivel ao
fungo Cronartium ribicola, usando a metodologia de extracdo e separacdo em
eletroforese 2-D (Ekramoddoullah e Hunt, 1993).

Os mecanismos de patogenicidade, bem como os mecanismos de defesa
das plantas tém sido bastante investigados por meio da protedmica. Pode ser
encontrado na literatura, trabalhos que abrangem a interacdo planta-fungo, planta-
virus, planta-bactéria e planta-nematoide (Singh et al., 2018). Além disso, a
interacdo planta-inseto também possui grande importancia nos estudos
relacionados ao acumulo de proteinas (Hogenhout e Bos, 2011).

Conceitualmente, o termo proteoma corresponde ao conjunto completo de

proteinas expressas por um organismo, célula ou tecido, podendo haver variagcdes
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em funcéo de determinadas condi¢des (Wasinger et al., 1995; Wilkins et al., 1996).
A proteGmica vem se tornando uma abordagem essencial para revelar as principais
vias de sinalizacao e bioquimica subjacentes ao ciclo de vida da planta, interacéo
com o meio ambiente e respostas a estresses abidticos e bidticos (Hu et al., 2015).

A abordagem mais classica da protedmica esta associada com as técnicas
de 2-DE-MS/MS que consiste na separacao bidimensional (O’Farrel, 1975), das
moléculas a partir de eletroforese de gel e espectrometria de massas (MS) in
tandem (Schuller et al., 1996).

Uma outra estratégia inicia diretamente com a digestdo das proteinas de
amostras complexas. Essa digestdo resulta na producdo de grande numero de
peptideos, que sdo separados tipicamente por meio de métodos cromatograficos
unidimensionais ou multidimensionais (mudPIT). Este procedimento € uma
abordagem chamada ‘bottom-up’ porque comega no nivel de separagdo com
peptideos. Os peptideos que eluem a partir de uma coluna de fase inversa sao
entdo identificados por MS. Esta ultima analise produz sequéncias de aminoacidos
pelas quais as proteinas originais podem ser identificadas por comparacédo de
banco de dados de sequéncia. A abordagem ‘bottom-up’ é rapida e sensivel, mas
nao permite a diferenciacao entre espécies de proteina (Schluter et al., 2009).

A terceira estratégia, chamada ‘top-down’, tem inicio com a cromatografia
liquida para separacdo das espécies de proteinas seguida pela identificacdo das
espécies de proteinas por espectrometria de massas (Kelleher, 2004). O
procedimento € realizado com a ionizacdo em fase gasosa de proteinas intactas e
subsequente medicdo de massa de alta resolucdo de ions proteicos intactos,
seguida por sua fragmentacdo direta dentro do espectrémetro de massas sem
digestdo prévia (McLafferty et al., 2007).

Varios estudos protedmicos foram desenvolvidos visando a identificacdo de
proteinas relacionadas a defesa da planta, com diferentes culturas e patégenos:
arroz (Chen et al., 2007), trigo (Rampitsch et al., 2006), brassicas (Andrade et al.,
2008), tomate (Rep et al., 2002), e feijdo (Marra et al., 2006), entre outras.

Em gendtipos de C. annuum inoculados com o fungo Phytophthora capsici,
observou-se acumulo diferencial das proteinas peroxidase e superoxide dismutase,
correlacionadas positivamente com o aumento da concentragdo de peroxido de

hidrogénio (H202), ambas relacionadas ao estresse oxidativo (Zheng et al., 2004).
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Fang et al. (2012) avaliaram o acumulo de proteinas em folhas de morango
inoculadas com o fungo Colletotrichum fragariae. Estes autores observaram que as
proteinas 3-1-3-glucanase e heat shock protein (HSP) foram induzidas e atuaram
contra o fungo. Em arroz, Mahmood et al. (2006) avaliaram o acumulo de proteinas
de defesa em resposta a bactéria X. oryzae pv. oryzae, causadora da murcha
bacteriana. As proteinas Thaumatin-like e Probenazole-inducible foram up-
acumuladas, indicando ter importante papel na resisténcia contra esta doenca.
Casado-Vela et al. (2006) avaliaram o acumulo diferencial de proteinas em frutos
de tomate inoculados com o virus TMV (Tobbacco mosaic virus) e observaram que
as proteinas peptidases, endoglucanase e chitinase podem desenvolver funcdes
importantes na protecédo contra o TMV. Segundo Fang et al. (2012), proteinas da
familia PR, heat shock protein (HSP) e peroxidases sdo comumente encontradas

na interacédo planta-patégeno.

3.2.2.2. Interacdo patdégeno x hospedeiro e proteinas de defesa no

patossistema Capsicum x Xanthomonas

Xanthomonas é um grande género de bactérias Gram-negativas, que
apresenta pigmentacdo amarela, causando doencas graves em aproximadamente
400 hospedeiros de plantas, incluindo uma grande variedade de culturas
economicamente importantes, como arroz, frutas citricas, banana, repolho, tomate,
pimentdo e feijdo (Ryan et al., 2011). As bactérias patogénicas proliferam nos
espacos intercelulares (apoplasto) apds entrarem através dos poros de gas ou agua
(estbmatos e hidatédios, respectivamente), ou ganham acesso por meio de
ferimentos (Jones e Dangl, 2006).

As plantas possuem dois sistemas de defesa inato, sendo que o primeiro é
composto por receptores de reconhecimento de padrdes transmembranares
(PRRs) que respondem a padrées moleculares associados a microrganismos ou
patégenos (MAMPS ou PAMPSs) (Zipfel e Felix, 2005). O segundo sistema age em
grande parte dentro da célula, usando os produtos da proteina polimoérfica NB-LRR
(NB - nucleotide binding e LRR - leucine rich repeat) codificados pela maioria dos
genes R. Os eliciadores de patégenos de diversos reinos sao reconhecidos pelas
proteinas NB-LRR e ativam respostas de defesa semelhantes. A resisténcia a

doenca mediada por NB-LRR € eficaz contra patdogenos que podem crescer
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somente em tecidos hospedeiros vivos (biotréficos), ou patdgenos hemibiotroficos,
mas nao contra patbgenos que matam o tecido hospedeiro durante a colonizagéo
(necrotroficos) (Jones e Dangl, 2006).

Para que ocorra a reacao de resisténcia, um eliciador do patégeno deve ser
"especificamente reconhecido" por uma das proteinas NB-LRR, resultando em
imunidade desencadeada por eliciador. No caso da associacdo de bactérias
fitopatogénicas, a reacdo de defesa ocorre principalmente a partir do
reconhecimento de um peptideo sintético presente na bactéria, contendo 22
aminoacidos, e é chamado flagelina bacteriana ou (flg22), sendo suficiente para
induzir muitas respostas celulares, incluindo a rapida (<1 h) inducéo de transcri¢cao
de pelo menos 1100 genes de Arabidopsis (Felix et al., 1999; Zipfel et al., 2004;
Chinchilla et al., 2006; Luna et al., 2011).

Em Arabidopsis, ha aproximadamente 125 proteinas NB-LRR. O efetor
reconhecido é denominado de proteina de aviruléncia (Avr), e esse reconhecimento
pode desencadear uma reacao de hipersensibilidade (HR) (resposta imune no local
de ataque do patogeno). O papel das proteinas Avr nas interagcdes planta-patégeno
tem sido um dos aspectos mais interessantes. Por exemplo, a RIN4 € uma proteina
de 211 aminoacidos, acilada (Eulgem, 2005) e associada a membrana plasmatica.
E protegida por proteinas NB-LRR e é alvo de eliciadores patogénicos. Apos 0
contato com elicitores especificos, ocorre a inducdo de fosforilacdo da RIN4,
havendo a ativacdo da proteina RPM1 NB-LRR. Na auséncia de RPM1, os
eliciadores agem presumivelmente na RIN4 e outros alvos para contribuir para a
viruléncia (Coaker et al., 2005; Chisholm et al., 2005).

A maioria dessas proteinas relacionadas a defesa corresponde a proteinas
relacionadas a patogénese (PRs). O termo PRs tornou-se um termo coletivo para
todas as proteinas induzidas por patdogenos e seus homologos. Sao listadas 17
familias de proteinas PRs (PR-1 a PR-17) que foram definidas com base em suas
propriedades bioquimicas e biolégicas comuns (van Loon et al., 2006; Jain e
Khurana, 2018).

A familia PR-2 tem propriedade B-1,3-endoglucanases e atua na limitacdo
da atividade patogénica, crescimento e disseminacdo. Os membros da familia PR-
8 (lisozima), PR-12 (defensinas) (Lay e Anderson, 2005; Thomma et al., 2002) e
PR-13 (tioninas) (Bohlmann, 1994; Epple et al., 1997) apresentam extensa

atividade antibacteriana. O PR-9 é um tipo especifico de peroxidase que poderia
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atuar no reforco da parede celular, catalisando a lignificacao (Passardi et al., 2004)
e aumentando a resisténcia contra multiplos patégenos.

Guevara-Morato et al. (2010), analisaram o acumulo de proteinas
relacionadas a defesa contra patdgenos em plantas de C. chinense, inoculadas
com o virus PMMoV-I pertencente ao género Tobamovirus, e identificaram uma
proteina PR-4 com atividade RNase e DNase, sendo que a DNase expressou
atividade contra DNA plasmidial circular e linear. Essa mesma proteina apresentou
um alto grau de relacéo (97%) com uma PR-4 identificada em C. annuum (Shin et
al., 2001).

Em C. chinense, Elvira et al. (2008) avaliaram o acumulo dessas proteinas
em folhas inoculadas com o pepper mild mottle virus (PMMoV) em gendtipos
resistentes e suscetiveis. Estes autores observaram as proteinas basic (-1-3-
glucanase PR-2, osmotin-like PR-5 e PR-1 associadas a reagdo de
hipersensibilidade no gendtipo resistente.

Proteinas como (-1-3-glucanase e chitinase sédo altamente induzidas em
plantas de Capsicum infectadas com X. euvesicatoria (Hong e Hwang, 2005). A 8-
1-3-glucanase hidrolisa os glucanos $-1-3 -ligados, que € o principal componente
da parede celular de fungos e oomicetos, atuando juntamente com a chitinase para
inibir o crescimento fungico in vitro (Kim e Huang, 1997). Além disso, essa enzima
também pode atuar na ativacdo da defesa da planta, liberando fragmentos de
glucano ou pedacos da parede celular vegetal como moléculas sinalizadoras que
ativam diversos mecanismos de defesa (Takeuchi et al., 1990).

O controle genético da resisténcia a mancha bacteriana é feito pelos genes
Bs1, Bs2, Bs3 e Bs4 e tém sido utilizados efetivamente em estudos com diferentes
cultivares comerciais de pimentdo para resisténcia a bacteriose por um curto
periodo (Vallejos et al., 2010). No Brasil, Riva et al. (2004) identificaram trés genes
recessivos que controlam a resisténcia a X. euvesicatoria em Capsicum e Silva et
al. (2017) indicaram que um minimo de cinco genes recessivos € responsavel pela
resisténcia a mancha bacteriana em pimentéo.

Nas bactérias fitopatogénicas, descobriu-se que um grupo de genes
conhecidos como genes de hipersensibilidade e patogenicidade (hrp) esta
envolvido na regulacdo de interacdes compativeis e incompativeis (Bonas, 1994).
Brown et al. (1995) mostraram que cepas de Xanthomonas campestris pv.

vesicatoria com mutac¢des no cluster do gene hrp, induz a formacgéo de grandes
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papilas e outras alteracBes da parede celular em células vegetais adjacentes

guando inoculadas em pimenté&o.

3.2.3. MATERIAL E METODOS

3.2.3.1. Material vegetal, suspensao bacteriana e procedimento de inoculagao

As plantas do acesso UENF 1381 e a cv. Jalapefio (TopSeed®) foram cultivadas
em casa de vegetacdo, em vasos de dois litros e substrato comercial Vivatto®
préprio para cultivo. O delineamento utilizado foi em blocos ao acaso com trés
repeticbes. Cada repeticdo foi composta por cinco plantas, sendo inoculadas duas
folhas por planta. Portanto, cada replicata biologica foi formada pelo bulk de 10
folhas e a coleta das amostras foi realizada 12 horas apdés inoculacao.

Para o preparo da suspenséo bacteriana, foi utilizada a estirpe bacteriana ENA
4135, que foi caracterizada por Riva et al. (2004) com base nos genoétipos
diferenciadores propostos por Jones et al. (1998). A cepa preservada com agua
(Castellani, 1939) foi recuperada em meio liquido DYGS (Rodrigues Neto et al.,
1986) sob agitacdo, por 36 horas a 28 °C. Posteriormente, as suspensdes
bacterianas foram transferidas com alca de Drigalsky para placas de Petri contendo
meio DYGS sélido. Apos 36 horas em incubadora bacteriologica (28 °C), as
colbnias bacterianas foram suspensas em agua estérii e as concentracfes
celulares ajustadas para 108 ufc mL%, a 600 nm e 0,300 de absorbancia (Aguiar et
al., 2000). Em seguida, a suspenséo (108 ufc mL™') foi submetida a diluicdo seriada
em agua destilada para atingir uma concentragdo de 10° ufc mL. A inoculacgéo foi
realizada quando as plantas desenvolveram trés pares de folhas definitivas (30 dias
ap6s emergéncia), por infiltracdo de uma suspensdo bacteriana com as

concentracdes acima mencionadas, em 1,0 cm? do mesofilo (Riva et al., 2004).

3.2.3.2. Extracdo e quantificagcdo das proteinas totais

Amostras de folhas de C. annuum (UENF 1381 e cv. Jalapefio) 12 horas

apos inoculagdo com X. euvesicatoria, foram preparadas em triplicatas biolégicas
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(bulk de 300 mg de matéria fresca cada). As proteinas foram extraidas utilizando o
método de precipitacdo acido tricloroacético (TCA/acetona), desenvolvido por
Demerval et al. (1986). As amostras de tecido foliar foram congeladas em nitrogénio
liguido e maceradas até um po fino utilizando um almofariz de ceramica. O p6
resultante foi ressuspendido em 1 mL de tampé&o de extracdo refrigerado contendo
10% (w/v) TCA (Sigma Chemical Co., St. Louis, MO) em acetona com 20 mM
ditiotreitol (DTT) (GE Healthcare) e vortexadas por 30 min a 8 °C; a mistura foi
mantida a -20 °C por 1 h antes da centrifugagdo a 16.000g por 30 min a 4 °C. Os
pellets resultantes foram lavados trés vezes com acetona refrigerada + 20 mM DTT,
vortexados por 30 s e centrifugados por 5 min a 4°C, para cada lavagem. Os pellets
foram secos ao ar, ressuspendidos em 1 mL de solugédo tampéao contendo 7 M ureia,
2 M tioureia, 2% triton X-100, 1% DTT, 1 mM fluoreto de fenilmetilsulfonil (PMSF)
(Sigma-Aldrich), e incubado por 30 min no gelo. As amostras foram vortexadas por
30 min a 8 °C, e centrifugada por 20 min a 16.000g a 4°C. O sobrenadante foi
coletado, e a concentracao de proteinas foram determinadas utilizando o 2-D Quant
Kit (GE Healthcare, Piscataway, NJ, USA).

3.2.3.3. Digestao proteica

Antes da digestao triptica, 100ug de extrato de proteinas para cada amostra
biologica foram precipitadas usando a metodologia do metanol/cloroformio para
remover qualquer interferente das amostras (Nanjo, 2012). ApGs a precipitacdo as
amostras foram ressuspendidas em solucao uréia 7 M/tiouréia 2 M para apropriada
ressuspensdo. A digestdo proteica triptica (1:100 enzima:proteina, V5111,
Promega, Madison, USA) foi realizada utilizando a metodologia de filtro auxiliar
(FASP - filter-aided sample preparation), descrita por Wisniewski (2009), com
modificacdes. Antes do inicio da digestéo, foi realizado um teste de integridade dos
filtros (Hernandez-Valladares, 2016), portanto apenas as unidades de trabalho
foram usadas.

Apés o teste, as aliquotas de proteinas foram adicionadas a um filtro
Microcon-30 kDa (Merck Millipore) (Lipecka et al., 2016), lavado com 200 pL 50 mM
de bicarbonato de amdnio (solugéo A) (Sigma-Aldrich) e centrifugado a 10.000g por
15 min a 25 °C (todas as centrifugacfes nesta etapa foram realizadas nesta

condicao). Esta lavagem foi repetida mais uma vez para remog¢ao completa da uréia
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antes da reducdo das proteinas. Posteriormente, foi adicionado 100 pL de 50 mM
DTT refrigerada feita em solucdo A, vortexada e incubada por 20 min a 60 °C (1
min agitando e 4 min parado, a 350 rpm). Apés esta etapa, foi adicionado 200 pL
de 8 M uréia em 50 mM de bicarbonato de aménio (solucdo B) e centrifugado por
15 min. Para alquilagdo das proteinas, foi utilizado 100 pL com 50 mM de
lodoacetamida (GE Healthcare) refrigerado, preparado em solucéo B, vortexado e
incubado por 20 min a 25 °C na auséncia de luz (1 min agitando e 19 min parado,
a 350 rpm). Posteriormente, foram feitas duas lavagens com 200 pL de solugéo B
e centrifugada por 15 min e mais uma lavagem com solucdo A. Nesta Ultima
lavagem, a centrifugacéo foi feita até a permanéncia de aproximadamente 50 L de
amostra.

Para digestéo proteica, foi adicionado 25 pL de 0,2% (v/v) RapiGest (Waters,
Milfod, CT, USA) e 25 uL de solucao de tripsina (1:100 enzima:proteina, V511,
Promega, Madison, USA), vortexada gentiimente e incubada por 16 h a 37 °C (1
min agitando e 4 min parado, a 350 rpm). Para eluicdo dos peptideos, o filtro foi
transferido para um novo microtubo e centrifugado por 10 min. Foi adicionado 50
uL de solucdo A e centrifugado por 15 min. Esta lavagem foi feita uma vez. Para
precipitacdo do RapiGest e inibicdo da tripsina, foi adicionado 5 pL de 15% acido
trifluoroacético (TFA, Sigma-Aldrich), vortexado gentilmente e incubado por 30 min
a 37 °C. Entéo, as amostras foram centrifugadas por 15 min, e os sobrenadantes
foram coletados e secos a vacuo. Os peptideos foram ressuspendidos em 100 pL
de solucéo contendo 95% 50 mM de bicarbonato de amoénio, 5% acetonitrila e 0,1%
acido férmico (Sigma-Aldrich). Os peptideos resultantes foram quantificados
utilizando um NanoDrop 2000c espectrofotdmetro (Thermo Fisher Scientific)

utilizando a metodologia de leitura a A2os nm.

3.2.3.4. Analise de espectrometria de massas

A espectrometria de massas foi realizada utilizando um UPLC nanoAcquity
acoplado a um instrumento Synapt G2-Si HDMS (Waters, Manchester, UK). Cada
uma das triplicatas bioldgicas foi injetada em volume correspondente a 1 ug de
proteinas digeridas. Para a separagcdo, as amostras foram carregadas no
nanoAcquity UPLC na coluna M-Classe Symmetry C18 um (180 ym x 20 mm) a 5

uL. min't durante 3 min e depois na coluna de fase inversa analitica M-Class HSS
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T31 1,8 um (75 ym x 150 mm) a 400 nL mint, com uma temperatura de coluna de
45 °C. Para eluicdo de peptideos, foi utilizado um gradiente binario, com fase mével
A composto por dgua (Tedia, Fairfield, Ohio, EUA) e 0,1% de &acido férmico (Sigma-
Aldrich) e fase mével B composto por acetonitrila (Sigma-Aldrich) e 0,1% &cido
férmico. O gradiente de eluicdo foi iniciado a 7% B, aumentando de 7% B para 40%
B até 92,72 min e permaneceu a 99.9% B até 106.00 min, entdo diminuiu para 7%
B até 106.1 min, e finalmente permaneceu a 7% B até o fim do experimento a 120
min.

A espectrometria de massas foi realizada em modo positivo e modo
resolucao (modo V), 35.000 FWHM, com mobilidade i6nica e modo de aquisicéo de
dados independentes (HDMSF). A onda de mobilidade i6nica foi ajustada a
velocidade de 600 m's™t; a energia de transferéncia de colisdo teve variacédo de 19
V para 55 V em modo de alta; a voltagem do cone e capilares foram de 30 V e 2750
V, respectivamente; e a temperatura da fonte foi de 70 °C. Nos parametros TOF, o
tempo de varredura foi definido em 0,5 s no modo continuo com um intervalo de
massa de 50 a 2000 Da. Foi utilizado como calibrador externo o [Glul]-
fibrinopeptideo B humano (Sigma-Aldrich) a 100 fmol-ul** com aquisi¢do da massa
de referéncia a cada 30 s. A aquisicdo do espectro de massa foi realizada pelo

software MassLynx v4.0.

3.2.3.5. Analises de dados protedmicos

O processamento dos espectros e banco de referéncia foram realizados
utilizando o software ProteinLynx Global SERVER (PLGS) v.3.02 (Waters, USA) e
o workflow do software ISOQuant (Distler et al., 2014, 2016). A analise do PLGS foi
processada usando os seguintes parametros: Apex3D de 150 contagens como
limite de baixa energia, 50 contagens para como limite de energia elevada e 750
contagens para como limite de intensidade; uma clivagem perdida; no minimo trés
fragmentos de ion por peptideos; no minimo sete fragmentos de ion por proteina;
no minimo dois peptideos por proteina; modificacdes fixas como carbamidometil ©
e modificagcBes variaveis como oxidacao (M) e fosforil (STY); taxa de falso positivo
(FDR) de 1%,; tolerancia automatica a peptideos e fragmentos.

Foi utilizado o banco de dados de proteinas Capsicum annuum (ID:

UP000222542) do UniProtKB (www.uniprot.org). A quantificagcdo foi realizada
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usando o software 1ISOQuant v.1.7 (Distler, 2014). Foram utilizados os seguintes
parametros: peptideos e proteinas com false Discovery rate de 1%, comprimento
da sequéncia de pelo menos seis amino4cidos e pontuacdo minima de peptideo
igual a seis. Foi utilizada uma normalizacdo multidimensional, que corrige as
intensidades de pico com base nos dominios de intensidade e tempo de retencao.
O software realizou a quantificacdo relativa de proteinas com base no método
TOP3. Com base na abundancia relativa de peptideos atribuidos exclusivamente,
as abundéancias de peptideos compartiihados foram redistribuidas para as
respectivas proteinas que originaram os mesmos, seguida pela quantificacdo
baseada em TOP3 (Distler, 2014). Para garantir a qualidade dos resultados apos o
processamento dos dados, apenas proteinas presentes nas trés replicatas
biologicas foram aceitas para analise de abundancia diferencial.

As proteinas foram consideradas como diferencialmente abundantes quando
houve diferenca significativa pelo Teste T (p-valor<0,05) entre as médias das
triplicatas e o valor da abundancia relativa (tratado/controle) maior do que 1,5
vezes. Para anotacado funcional, as proteinas diferencialmente acumuladas foram
blastadas contra o ndo-redundante (nr) plants/viridiplantae protein_sequences
banco de dados pelo uso do software OmicsBox (Blast2Go).

Finalmente, as proteinas foram submetidas a uma caracteriza¢ao funcional
pelo software OmicsBox (BioBam Bioinformatics S.L., Valencia, Espanha).
Sequéncias com processos biolégicos nao identificados pelo OmicsBox foram
complementadas manualmente com ferramentas de BLAST online do UniProtKB e
NCBI. Para identificar as redes de agrupamentos funcionais associados com a
analise de enriquecimento de proteinas diferencialmente acumuladas, foi utilizado
o plugin ClueGO do software Cytoscape (versao 3.9) (Shannon et al., 2003).

Os Ids dos genes referentes as proteinas reguladas em cada tratamento foram
usados como entradas do conjunto de referéncia para a andlise de enriquecimento.
O teste hipergeométrico de Bonferroni com correcdo step down foi usado para
avaliar as categorias de enriquecimento nos dominios do Gene Ontology (GO)
‘Processo biolégico’ do banco de dados de A. thaliana. No grafico resultante, o
agrupamento funcional foi avaliado com #Genes/Term usando a estatistica kappa.
Pares de termos (n6s) com um valor kappa de pelo menos 0.5 em relacdo as

arestas da rede.
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3.2.4. RESULTADOS

3.2.4.1. Verificagdo da reagdo de resisténcia no acesso UENF 1381 e cv.

Jalapefio

Para a verificacdo da viruléncia da bactéria inoculada e a resisténcia ou
suscetibilidade dos gendétipos analisados, uma terceira folha foi inoculada em cada
gendtipo, onde se percebe os sintomas de mancha bacteriana, conforme mostrado
na Figura 9.

Figura 9. Folhas de Capsicum annuum inoculadas com Xanthomonas
euvesicatoria na concentracéo de 10° UFC.mL™! aos cinco dias ap6s inoculacédo. A
= gendtipo resistente (UENF 1381) e B = gendtipo suscetivel (cv. Jalapefio).

3.2.4.2. Proteinas diferencialmente acumuladas (DAPs) ap6s 12h de
inoculagdo com a bactéria X. euvesicatoria em folhas de pimenta na
comparacdo UENF 1381/cv. Jalapefio

A analise de protedmica comparativa de folhas dos gendtipos resistente
(UENF 1381) e suscetivel (cv. Jalapefio), apdés 12 horas de inoculagdo com a
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bactéria X. euvesicatoria, permitiu a identificagdo de um total de 882 proteinas. A
comparacdo entre o gendtipo UENF1381/cv. Jalapefio mostrou um total de 98
proteinas diferencialmente acumuladas (DAPs) com 57 proteinas up-acumuladas e
27 proteinas down-acumuladas, e nove proteinas Unicas do genétipo resistente
(UENF 1381) e cinco proteinas Unicas do genotipo suscetivel (cv. Jalapefo)
(Tabela 4).

Diante da interacdo Capsicum-Xanthomonas, pode-se destacar algumas
proteinas up-acumuladas na comparacdo UENF 1381/cv. Jalapefio, como L-
ascorbate peroxidase 1 (APX1; AOA2G2Z970), L-ascorbate peroxidase 2 (APX2;
AOA2G2YQKO0), dehydroascorbate reductase (DHAR1; AOA098FZ95), peroxidase
12 (AT1G71695; AO0A2G2ZPZ9), putative L-ascorbate peroxidase 8
(AOA2G2ZN88), ferritin (AOA2G2Z8H9) e a 17.9 kDa class Il heat shock protein
(AOA2G3A187), calreticulin-3 (CRT-3; A0A2G2XV13), Peptidyl-prolyl-CIS/Trans-
isomerases (CYP38; AOA2G3AC46), Peroxisomal (S) — 2 — hidroxy — acid oxidase
(GOX1; AOA1U8BE192), Arginase 1 (ARGAH1; AOA1U8GVBO0), ATP synthase
subunit. alpha (ATPA; AOA2G3AK87) e Pectinesterase/Pectinesterase inhibtor 18
(PMEPCRA; A0A2G3A957), Acidic endochitinase Q (HCHIB; AOA1U8FXF2),
pathogenesis-related protein STH-2-lke (STH-2; AOA1U8GCN1), Putative
glutathione S-transferase (GSTU25; A0A2G2Z4L0), Polygalacturonase inhibitor
(PGIP2; AOA1U8HH40), Dirigent protein (AT1G65870; AOA2G2Y6G7) (Tabela 4).

Quanto as proteinas unicas no genotipo resistente (UENF 1381), foram
observadas, tais como 40S ribosomal protein S8 (AT3G07810; AOA2G2YIY9),
Phosphoglycerate kinase (PGK1; AOA2G2ZHI4), Photosystem Il CP43 reaction
center protein (PSBC; AOA2G2XVES8), Lactoylglutathione lyase (AT1G67280;
AOA1U8DS55), Probable glutathione-S-transferase (GSTUS8; Q2VT56), 1-
aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase (EFE; AOA023H832), 14-3-3-like protein
(RCI1A; AOA1U8F4UG6), Photosystem | chlorophyll a apoprotein Al (PSAA,
AOA2G2ZX23), Photosystem | OS=Capsicum annuum (PSAB; AO0OA2G2YTNS3)
(Tabela 4).

Para as proteinas down-acumuladas observadas na comparacdo UENF
1381/ cv. Jalapefio, podemos destacar a Sulfurtransferase (MST1; AOA2G2Z2692),
Chlorophyll a-b binding protein, chloroplastic (LHCB3; AOA1U8HCX5), Actin-100-
like (ACT11; AOA2G2XVS9), Carbonic anhydrase (CAL; AOA2G2Y0Q2), NAD(P)H-
quinone oxidoreductase subunit I, chloroplastic (NDHI; AOA2G2YYI17), 26S
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protease regulatory subunit (RPT6A; 8A0A2G3AIKS8), S-adenosylmethionine
synthase 3 (MAT3; B5LAWG), Aspartate aminotransferase, chloroplastic (ASP5;
AOA1U8DRUZ2), Ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit
(RBCL; AO0A2G2XVUQ), ATP synthase subunit beta, chloroplastic (PB,;
AOA2G27802), LL-diaminopimelate aminotransferase, chloroplastic (DAP;
AOA2G27D36), 4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate synthase
(ferredoxin), chloroplastic (HDS; AOA1USEJF5) (Tabela 4).

3.2.4.3. Enriquecimento de proteinas na rede de interacdo de processos

biolégicos em C. annumm UENF1381/cv. Jalapefio

A rede de enriquecimento dos processos biolégicos de proteinas up-
acumuladas e unicas no genotipo de pimenta resistente (UENF 1381) resultou na
separacdo de cinco redes de interacdo. O processo de resposta ao estresse
oxidativo agrupou com 0s processos de resposta a espécies reativas de oxigénio,
processo metabdlico de peroxido de hidrogénio e resposta ao estresse oxidativo
celular. O processo de resposta a bactéria e resposta a defesa de bactéria
agruparam juntos. O processo biolégico de resposta a estimulo de temperatura
agrupou junto com o processo de resposta ao calor. E por fim o processo de
resposta a substancia inorganica formou um grupo isolado (Figura 10 A; Tabela 4)

Proteinas relacionadas ao processo de resposta ao estresse oxidativo,
resposta a espécies reativas a oxigénio, processo metabodlico de peroxido de
hidrogénio e resposta ao estresse oxidativo celular revelou proteinas como ACO3,
APX1, APX2, AT1G71695, DHAR1, FER2, HSP70, TAPX, GOX1 (Figura 10 A;
Tabela 4).

As proteinas relacionadas a resposta a bactéria e resposta a defesa de
bactéria mostrou proteinas como ARGAH1, CRT3, CYP38, GOX1, HSP70,
HSP90.1, PMEPCRA, PPa6 (Figura 10A; Tabela 4). Ja nos processos biologicos
de resposta a estimulo de temperatura e resposta ao calor, foram observadas as
proteinas APX1, HSP17.61l, HSP70, HSP90.1, PGK1, RBCS1A, TAPX (Figura 10A;
Tabela 4). E por fim, de resposta a substancia inorganica que foi isolado enriqueceu
proteinas como ACO3, ALDH2B4, APX1, DHAR1, FBA6, GSTL3, GSTUS8, HCHIB,
HIS4, HSP70, PGK1 e PPa6 (Figura 10 A; Tabela 4).
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Outros processos biolégicos elucidados pelo Gene ontology (GO) via
UniProtKB, mostrou que proteinas up-acumuladas no acesso resistente (UENF
1381) apds 12h de inoculacdo com a bactérias X. euvesicatoria, em comparacao
ao gendtipo suscetivel (cv. Jalapefio), compuseram o processo biolégico de
resposta de defesa com a proteina Polygalacturonase inhibitor (PGIP2;
AOA1U8HH40) e a proteina 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase (EFE;
AO0A023H832) que foi Unica do gendtipo UENF 1381. O processo de resposta a
estresse mostrou a proteina 14-3-3-like protein (RCI1A; AOA1U8F4U6) que
também foi Unica para o gen6tipo UENF 1381. Outro processo foi de defesa contra
fungos que mostrou a proteina up-acumulada UENF 1381/CV. Jalapefio Acidic
endochitinase Q (HCHIB; AOA1U8FXF2) e 0 processo de proteinas relacionadas a
petogénese com a proteina STH-2-like (AOALUSGCNL1; STH-2) (Tabela 4).
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Figura 10. Classificacdo funcional baseada no Gene Ontology (GO) de DAPs no
acesso UENF 1381 comparado a cv. Jalapefio, 12 horas apos inoculagdo com a
bactéria Xanthomonas euvesicatoria. A —Processos bioldgicos das proteinas up-
acumuladas; B — Processo bioldgico das proteinas down-acumuladas.



Tabela 4. Proteinas diferencialmente acumuladas (DAPs) em capsicum annuum (UENF 1381) em comparag&do com a cv. Jalapefio, 12

horas ap6s inoculagdo com Xanthomonas euvesicatoria.

Acesso Descricao

Ortoélogo
Arabidopsis
(STRING Mapping)

Processo Bioldgico

UP - acumuladas

AOA2G2YJJ9 CAPAN DLH
domain-containing protein
OS=Capsicum annuum OX=4072
GN=T459 24989 PE=4 SV=1
Oxygen-dependent
AOA1UBEMR2 coproporphyrinogen-I1ll oxidase,
chloroplastic
AOA2G2YJ01_CAPAN Glutamyl-
tRNA(GIn) amidotransferase
subunit A,

AOA2G2YJJI9

AO0A2G2YJ01 o .
chloroplastic/mitochondrial
OS=Capsicum annuum OX=4072
GN=GATA PE=3 SV=1
AOA2G2YIBT Photosystem Il CP47 reaction
center protein
Ribulose-1,5-bisphosphate
AQA2G2Z7Z2 carboxylase/oxygenase large
subunit
A0A2G2ZQ40 Cytochrome f
CBS domain-containing protein
AQA2G2XYRO CBSX2, chloroplastic
AOA2G3AIR? Ribulose bisphosphate

carboxylase large chain

AT3G23600

LIN2

AT3G25660

PSBB

RBCL

PETA
LEJ1

RBCL

Desconhecido

Biossintese da porfirina

Biossintese de glutaminil-tRNAGIn via
transamidacao, traducédo mitocondrial

Corrente de transporte de elétrons
fotossintéticos
Fotorrespiracéo

Fotossintese

Homeostase da redox da célula

Ligacdo de ions de magnésio

1]



Tabela 4: cont.

Ortélogo
Acesso Descricao Arabidopsis Processo Bioldgico
(STRING Mapping)
UP - acumuladas
AOA1UBEILTO Histone H4 AT5G59970 Montagem do nucleossomo
LL-diaminopimelate o
AOA2G2YQV5 aminotransferase, chloroplastic DAP Processo biossintético
Glutamate-1-semialdehyde 2,1- L !
AOA2G2Z2GQ6 aminomutase, chloroplastic GSAl Processo biossintético da clorofila
AOA2G2Z24W0_CAPAN
AOA2G274W0 Ribokinase OS=_CapS|cum AT1G17160 Processo cgtabphgq da D-rlbqse, processo
annuum OX=4072 biossintético do amido
GN=T459 20516 PE=3 SVv=1
Processo catabdlico de macromoléculas da
AOA1U8BFXF2 Acidic endochitinase Q HCHIB parede celular, processo catabolico da quitina,
resposta de defesa contra fungos
AOA2G2Y0P8_CAPAN Putative
aldo-keto reductase 2 . ~
AOA2G2YO0OP8 0S=Capsicum annuum OX=4072 AT1G60690 Processo de 6xido-reducéo
GN=T459 32825 PE=4 SV=1
AOALUSE675 F“‘Ctose'lggzplhos‘)hatase AT5G64380 Processo metabélico da frutose
AOA2G2Z4L0 putative glutathione S-transferase GSTU25 Processo metabdlico da glutationa
Processo metabdlico de componentes de
AOA2G2ZTM7 Adenosylhomocysteinase SAHH2 enxofre, processo metabdlico do aminoacido
celular modificado
AOA2G2YTLO Citrate synthase CSY3 Processo metabdlico do carboidrato

GS



Tabela 4: Cont.

Acesso

Descricao

Orto6logo
Arabidopsis

(STRING Mapping)

Processo Bioldgico

UP - acumuladas

AOA1UBGFG2

AOA2G2ZPZ9

AOA1USBE3T7

AOA2G27ZVV1

AOA1USBFBV9

AOA2G3ANAS

AOA2G3A957

AOA2G2Y3B2

AOA1USBEIB5

AOA1UBE192

AOA2G3AC46

AOA2G2XV13

AOA1UBGFG2_CAPAN 4-
coumarate--CoA ligase
OS=Capsicum annuum OX=4072
GN=T459 11853 PE=4 SV=1
Peroxidase 12-like
Bifunctional monothiol
glutaredoxin-S16, chloroplastic
Glyoxylate/succinic semialdehyde
reductase 2, chloroplastic
PKS_ER domain-containing
protein
Senescence-specific cysteine
protease SAG12
Pectinesterase/pectinesterase
inhibitor 18
Soluble inorganic pyrophosphatase
6, chloroplastic-like

Heat shock cognate 70 kDa protein
2

Peroxisomal (S)-2-hydroxy-acid
oxidase
Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase
CYP38, chloroplastic

Calreticulin-3

LACS9

AT1G71695

CXIP2

GLYR2

AT4G13010

AT2G27420

PMEPCRA

PPa6

HSP70

GOX1

CYP38

CRT3

Processo metabdlico do fenilpropanoide

Processo metabolico do peroxido de hidrogénio
Processo metabdlico, geracédo de metabdlitos
precursores e energia
Processo metabdlico, processo de oxido-
reducao
Processo metabdlico, processo de 6xido-
reducao
Protedlise envolvida no processo catabdlico de
proteina celular

Resposta a bactéria

Resposta a bactéria, resposta a substancia
inorganica
Resposta a bactéria, resposta a substancia
inorganica, resposta a estimulos de
temperatura, resposta ao estresse oxidativo
Resposta a bactéria, resposta de defesa contra
bactéria
Resposta a bactéria, resposta de defesa contra
bactéria
Resposta a bactéria, resposta de defesa contra
bactéria

9%



Tabela 4: Cont.

Acesso

Ortélogo

Descricao Arabidopsis

(STRING Mapping)

Processo Bioldgico

UP - acumuladas
AOA1U8GVBO

AOA2G2ZZHA4
AOA2G2Y6G7

AOA2G2ZN88

AOA1UBGS5I0
AOA2G2YPL3

AOA1UBGOMG6

AOA2G2YQU6

AOA2G2YM98

AOA2G2ZE67
AOA2G2Z78H9

Arginase 1, mitochondrial ARGAH1
Heat shock protein 82 HSP90.1
AT1G65870

Dirigent protein
AOA2G2ZN88_CAPAN Putative
L-Ascorbate peroxidase 8,

chloroplastic OS=Capsicum TAPX
annuum OX=4072
GN=T459 11854 PE=3 SV=1
Stem-specific protein TSJT1-like AT5G43830
Fructose-bisphosphate aldolase, FBAG
cytoplasmic isozyme

Aldehydg dehydrqgenase, ALDH2B4

mitochondrial

GIutathlong S-transferase L3-like GSTL3
isoform X1

Putative glutathione S- GSTUS
transferase

Peptldyl-prolyl cis-trans ROCY
isomerase

Ferritin-2, chloroplastic FER2

Resposta a bactéria, resposta de defesa contra
bactéria
Resposta a bactéria, resposta de defesa contra
bactéria, resposta a estimulos de temperatura
Resposta a doencas

Resposta a estimulos de temperatura, resposta
ao estresse oxidativo,

Resposta a estresse

Resposta a substancia inorganica

Resposta a substancia inorganica

Resposta a substancia inorgéanica, processo
metabadlico do aminoé&cido celular modificado,
processo metabdlico de compostos de enxofre

Resposta a substancia inorganica, processo
metabdlico do aminoé&cido celular modificado,
processo metabdlico de compostos de enxofre

Resposta ao estresse oxidativo

Resposta ao estresse oxidativo

LS



Tabela 4: Cont.

Acesso

Processo Bioldgico

UP - acumuladas

A0A2G2YQKO
AOA2G27970

AOA2G2YUS0

AOAO089FZ95

AOA2G3AAWS3

AOA2G3A187

AOA1U8HHA40
AOA2G2YQK1
AOA1UBGMGY

AOA1UBDVKG6

AOA1UBG5P9

AOA2G3AHQ2

Orto6logo
Descrigéo Arabidopsis
(STRING Mapping)
L-ascorbate per_OX|dase 2, APX2
cytosolic
L-ascorbate per_omdase 1, APX1
cytosolic
Aconitate hydra}itsge, cytoplasmic- ACO3
DHAR1
Dehydroascorbate reductase
Ribulose bisphosphate
carboxylase small chain, RBCS1A
chloroplastic
17.9 kDa class I'I heat shock HSP17 6]
protein
Polygalacturonase inhibitor PGIP2
60S ribosomal protein L4 AT3G09630
60S ribosomal protein L13 BBC1
40S rlbosqmal protein S12-like AT2G32060
isoform X1
AOA1UBG5P9_CAPAN 40S
ribosomal protein S3a
OS=Capsicum annuum OX=4072 AT4G34670
GN=T459 09903 PE=3 SV=1
60S acidic ribosomal protein P1- AT5G24510

like

Resposta ao estresse oxidativo

Resposta ao estresse oxidativo, resposta a
estimulos de temperatura
Resposta ao estresse oxidativo, resposta a
substancia inorganica
Resposta ao estresse oxidativo, resposta a
substancia inorganica, processo metabdlico do
aminoacido celular modificado

Resposta aos estimulos de temperatura

Resposta aos estimulos de temperatura,
resposta ao calor
Resposta de defesa
Traducao
Traducao

Traducao

Traducao

Traducgdo citoplasmatica

8G



Tabela 4: Cont.

Acesso

Descricao

Ortélogo
Arabidopsis
(STRING Mapping)

Processo Bioldgico

UP - acumuladas

Photosystem Il CP47 reaction

Transporte de elétrons fotossintéticos no

AOA2G2Z2K4 X PSBB fotossistema Il, Ligacao de cromdforo de
center protein proteina
AOA2G3AK87 ATP synthase subunit alpha ATPA Transporte de protons da sintese de ATP
AOALUSGCNL pathogenesis-related protein STH- STH-2 Via de sinalizacdo do acido abscisico, resposta
2-like de defesa, resposta a estimulos bigticos
Down - acumuladas

AOA2G277TS Photosystem Il CP47 chlorophyll PSBB Cadeia transpor.tad,o.ra de elétrons

apoprotein fotossintéticos

Ribulose bisphosphate Fixacdo de carbono, fotorrespiragéo
AOA023JGD7 carboxylase small chain, RBCS1B ¢ o rosa piragao,
: otossintese
chloroplastic
Ribulose-1,5-bisphosphate
AOA2G2XVUO carboxylase/oxygenase large RBCL Fotorrespiracao
subunit
Ribulose-1,5-bisphosphate
AOA2G2YRZ3 carboxylase/oxygenase large RBCL Fotorrespiracéo
subunit
AOA2G2YFC3 Photosystem | P700 apoprotein A1 PSAA Fotossintese
AOA2G2YYI7 NAD(P)H-qqlnone omdoreqluctase NDHI Fotossintese, reacéo a luz
subunit I, chloroplastic
A0A2G2ZD36 . LL-diaminopimelate . DAP Processo biossintético
aminotransferase, chloroplastic

AOA1UBFBG2 Delta-aminolevulinic acid HEMB1 Processo biossintético da clorofila

dehydratase, chloroplastic

6S



Tabela 4: Cont.

Acesso

Ortélogo
Descrigéo Arabidopsis
(STRING Mapping)

Processo Bioldgico

Down - acumuladas

AOA1UBFXN4

AOA1UBGFO05

AOA1UBEJF5

AOA1U8HO024

AOA1UBHAVS

AOA2G2XVS9

AOA2G2YZ20

AOA1U8FJU2

3-Dehydroquinate synthase,

: AT5G66120
chloroplastic
AOA1U8BGFO05_CAPAN
Aspartokinase OS=Capsicum AKHSDH1

annuum OX=4072
GN=T459 12067 PE=3 SV=1
4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl
diphosphate synthase HDS
(ferredoxin), chloroplastic
Probable plastid-lipid-associated
protein 12, chloroplastic
AOA1U8BHAV5_ CAPAN
Mitochondrial outer membrane
protein porin 1 OS=Capsicum VDAC1
annuum OX=4072
GN=T459 01922 PE=3 SV=1
Actin-100-like ACT11
AOA2G2YZ20_CAPAN
Glyceraldehyde-3-phosphate
dehydrogenase, cytosolic GAPC1
OS=Capsicum annuum OX=4072
GN=T459 22289 PE=3 SV=1

Putative DNA replication licensing
factor MCM3 -like protein 2-like

AT1G51110

AT2G34460

Processo biossintético da familia de
aminoacidos aromaticos
processo biossintético de aminoacidos da
familia aspartato, processo biossintético da
homosserina, processo biossintético da
metionina, processo biossintético da tionina

Processo biossintético de terpenos, processo
biossintético de difosfato de isopentenil

Processo biossintético do triptofano

Processo celular

Processo celular

Processo glicolitico

Processo metabdlico

09



Tabela 4: Cont.

Orto6logo
. Arabidopsis i
Acesso Descricéo (STRING Processo Biolégico
Mapping)
Down - acumuladas
B5LAWG S-adenosylmetrélonme synthase MAT3 Processo metabdlico do carbono
AOA2G3AIK8 26S protease regulatory subunit 8 RPT6A Re,gylggaONposmva da moNntagem do cor_nplexo de
pré-iniciacao de transcricdo de RNA polimerase I
B1PDKO Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase AT2G21130 Remodelagem de proteinas
AOA1UBHCX5 Chiorophyll a-b blndl'ng protein, LHCB3 Resposta a estimulos de luz
chloroplastic
AOA1USDRU? Aspartate aminotransferase, ASP5 Resposta a ions de metal
chloroplastic
AOA1USEUA9 S-adenosylmethionine synthase 2 SAM-2 Resposta a ions de metal
AOA2G2Z4D9 Ketol-acid reductoisomerase, AT3G58610 Resposta a fons de metal
chloroplastic
AOA2G27802 ATP synthase subynlt beta, PB Sintese de ATP mltocondn,al acoplado ao
chloroplastic transporte de prétons
AOA2G2YER3 ATP synthase subqnlt alpha, ATPA Transporte de protons acoplado a sintese de
chloroplastic ATP
A0A2G22692 Sulfurtransferase MST1 Transulfuracao
A0A2G2Y0Q2 Carbonic anhydrase CAl Utilizacao de carbono
Unicas — UENF 1381
AOA2G2Y1Y9 40S ribosomal protein S8 AT3G07810 Traducao
AOA2G2ZHI4 Phosphoglycerate kinase PGK1 Resposta a sgbstanua inorganicas, resposta a
estimulos de temperatura
AOA2G2XVES Photosystem Il CPA3 reaction PSBC Cadeia de transporte de elétrons fotossintéticos

center protein

T9
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Acesso

Descricao

Orto6logo
Arabidopsis
(STRING Mapping)

Processo Bioldgico

Unicas — UENF 1381

Processo catabodlico do metilglioxal para D-

AOA1UBDS55 Lactoylglutathione lyase AT1G67280 lactato via S-lactoil-glutationa
Q2VT56 Probable glutathione-S- GSTUS Processo metabolico da glutationa
transferase
AOA023H832 1-aminocyclopropane-1- EFE Resposta de defesa
carboxylate oxidase
AOA1U8BF4U6 14-3-3-like protein RCI1A Resposta a estresse
AOA2G2ZX23 Photosystem | chlorophyll & PSAA Fotossintese
apoprotein Al
AOA2G2YTN3 Photosystem | OS=Capsicum PSAB Fotossintese
] annuum
Unicas — cv. Jalapefio
AOA1USEX11 Patatin PLP4 Processo catabdlico de lipidios
AOA2G3A7Q1 Chlorophyll a-b binding protein LHB1B1 Fotossintese, resposta a estimulos de luz
AOA1UBHCC7 Putative glutathione S- GSTU25 Processo metabdlico da glutationa
transferase
AOA1UBF8G5 Glutaredox!n-depgndent TPX1 Resposta a ions de metal
peroxiredoxin
AOALUSERZ9 tubulin beta-1 chain TUBS organizacao do citoesqueleto de microtubulos,

ciclo celular mitético

29
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3.2.5. DISCUSSAO

Todas as espécies de plantas cultivadas sdo desafiadas por uma variedade
de fitopatdgenos presentes na natureza. Por serem organismos sésseis, as plantas
necessitam de mecanismos de defesa eficazes contra patégenos (Lodha et al.,
2013). Uma das respostas de defesa € iniciada pela capacidade das plantas em
detectar patdgenos usando receptores extracelulares e intracelulares, a fim de
induzir a subsequente reprogramacao celular para a defesa (Fan et al., 2019).

A Protedmica surgiu como uma poderosa ferramenta para investigacéo de
sistemas bioldgicos. Estudos protedmicos de interacdo planta-patbgeno para
guantificar o acumulo diferencial de proteinas e sua funcéo na defesa, tém revelado
informacdes relevantes para os patologistas e melhoristas de plantas (Rustagi et
al., 2018); tais como proteinas especificas, modificacbes pds-traducionais e vias
biologicas que contribuem para a resisténcia ou suscetibilidade da planta (EImore
et al., 2021).

3.2.5.1. DAPs envolvidas naresposta ao estresse oxidativo

A producédo de espécies reativas de oxigénio (ROS) esta entre os primeiros
eventos de resposta contra patdgenos. Também chamado de Burst oxidativo, as
principais moléculas formadas sao o peréxido de hidrogénio (H20:), superéxido
(O2") e o radical hidroxila (OH") (Apel e Hirt, 2004; O’Brien et al., 2012; Carvezan et
al., 2012).

No presente estudo foi identificado no gendtipo UENF 1381 em comparacéo
ao genotipo cv. Jalapefio proteinas como ACO3, APX1, APX2, AT1G71695,
DHAR1, FER2, TAPX, HSP70, GOX1 que modulam a via de resposta ao estresse
oxidativo.

As proteinas APX1 e APX2 fazem parte do grupo chamado proteinas clean
house (Smirnoff e Arnaud, 2019). Ambas desenvolvem um papel importante no
crescimento vegetal e resisténcia ao estresse oxidativo, realizando a catalise da
reducéo de H>O» para prevenir os riscos que podem ser causados a célula, quando
essa molécula é superproduzida (Sofo et al., 2015; Ozyigit et al., 2016). Em

Arabidopsis, a auséncia da proteina APX1 resultou na oxidacdo de proteinas
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cloroplasticas, devido ao excesso de H20: que foi produzido por estresse luminoso
(Davletova et al., 2005).

A proteina DHAR1 é chave no ciclo da glutationa-ascorbato (Leterrier et al.,
2005). Este ciclo mostra-se importante quanto aos mecanismos de resisténcia da
planta sob condi¢cbes de estresse (Foyer e Noctor, 2011). A DHAR1 usa a glutationa
como agente redutante, em que ocorre a oxidagcdo da glutationa em glutationa
dissulfeto e entdo, esta é reduzida em glutationa e catalisada pela glutationa
redutase (Wu and Dang, 2019; Ding et al., 2020).

A peroxidase (AT1G71695) é codificada por uma grande familia multigénica
(Duroux e Welinder, 2003). Pode atuar no refor¢o da parece celular usando o H20>
como oxidante, gerando radicais de monolignol fenoxi que formar&o polimeros de
lignina (Passardi et al., 2004), implicando diretamente na resisténcia contra
diversos patégenos (Van Loon et al., 2006). Em outro trabalho com C. annuum foi
identificada a peroxidase (CaPO) apos a infeccdo por X. euvesicatoria. Essa
proteina desempenhou papel fundamental na ativacdo dos mecanismos de defesa,
como a geracao de espécies reativas de oxigénio, reacao de hipersensibilidade, a
inducéo de genes PR e resisténcia sistémica adquirida (SAR) (Choi et al., 2007).

Um estudo com analise do transcriptoma de C. annuum apos inoculagcdo com
X. euvesicatoria, revelou expressao diferencial do gene Capanal2g000410
(peroxidase) e da via da atividade peroxidase no genétipo resistente, indicando que
essa proteina pode desempenhar um papel importante na resposta de defesa
contra essa bactéria (Gao et al., 2021). Brown et al. (1998) identificaram o acumulo
da proteina FBP1 (peroxidase) em folhas de feijao (Phaseolus vulgaris) apos
inoculacéo de X. axonopodis pv. phaseoli. Blee et al. (2001) confirmaram a atuacao
da proteina FBP1 como responsavel pelo burst oxidativo em feijao.

A proteina FER2 (Ferritin) esta presente geralmente nos cloroplastos e
mitocéndrias e a sua principal funcdo é o armazenamento de ferro (Nouet et al.,
2011). Esta pode ser expressa diante de varios fatores ambientais, como o frio,
seca, alta intensidade luminosa e ataque de patdgenos (Briat et al., 2010). As
ferritinas nas plantas também desempenham um papel fundamental no
metabolismo do ferro e do oxigénio, a depender dos sinais (ferro, 6xido nitrico,
peréxido de hidrogénio, acido abscisico, fotoinibicdo) aos quais 0os genes que
codificam a ferritin respondem (Boughammoura et al., 2007). Interessantemente, a

ferritin também esté presente em diversas espécies bacterianas, sendo capazes de
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assegurar a protecdo contra o dano oxidativo, favorecendo o ataque contra a
planta, e ainda, servir como reserva de ferro para as bactérias (Boughammoura et
al., 2007; Pandey et al., 2016).

As proteinas heat shock proteins (HSPs) sao expressas logo no inicio do
estresse (bidtico ou abidtico) ao qual a planta estd submetida (Khan et al., 2019).
Neste estudo, foi identificada como up-acumulada na comparacdo UENF 1381/ cv.
Jalapefio a proteina HSP70. Em outro trabalho com pimenta (C. annuum) e laranja
(Citrus sinensis), Garofalo et al. (2009) analisaram o acumulo de small heat shock
protein (sHSPs) durante infeccdo compativel e incompativel com as bactérias X.
citri subs. citri (causadora do cancro citrico) e X. euvesicatoria (causadora da
mancha bacteriana). Esses autores avaliaram o acumulo das HSPs nos tempos 0,
8, 24 e 48 horas apos inoculacdo e observaram maior acumulo de HSP70 e HSP60,
oito horas apos inoculacéo, sugerindo que essas proteinas atuam de forma basal

na resposta imune da planta.

3.2.5.2. DAPs envolvidas naresposta a bactéria

A mancha bacteriana € uma das principais doencas bacterianas do pimentao,
sendo causada predominantemente no Brasil pela espécie X. euvesicatoria (Areas
et al., 2015). Os principais sintomas séo a desfolha severa o que causa a exposi¢cao
dos frutos a luz do sol e consequentemente, perda de vigor e reducdo da
produtividade (McAvoy et al., 2021).

No presente trabalho, algumas proteinas up-acumuladas como a CRT3,
ARGAH1, GOX1, HSP70, HSP90.1, PMEPCRA e PPa6 foram observadas na rede
de interacdo do processo biolégico de resposta a bactéria. A proteina CRT3
calreticulin tem funcdo de ligacdo ao calcio, e esta presente no reticulo
endoplasmatico (Joshi et al., 2019). Em Arabdopsis, Saijo et al. (2009) analisaram
a capacidade de reconhecimento de padrao molecular (PRR), inoculando plantas
com Pseudomonas syringae. Os autores concluiram que a CRT3 (AT1G08450) em
associacdo com UDP - glucose glycoprotein glucosyltransferase (UGGT), foram
essenciais no reconhecimento da invaséo da bactéria e na ativagéo do sistema de
defesa da planta.

Qiu et al. (2012) identificaram outra classe de calreticulin (CRT-2) como

reguladora da imunidade inata em Arabdopsis, desempenhando funcao
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semelhante & CRT3. As proteinas calreticulin estao divididas em trés classes (CRT-
1, CRT-2 e CRT-3) e todas atuam na imunidade da planta contra patégenos
(Yongjian et al., 2012; Joshi et al., 2019).

Outra proteina observada neste estudo foi a (S) — 2 — hidroxy — acid oxidase
(GOX1), na qual esta envolvida na via da fotorrespiracdo, sendo altamente
expressa em tecidos fotoautotroficos (Dellero et al., 2016). A fotorrespiracao é
essencial em plantas C3, pois garante protecdo ao aparato fotossintético dessas
plantas (Heber et al., 1996). Além do mais, a fotorrespiracdo tem importancia na
resposta das plantas ao ataque de patdgenos, e principalmente a GOX, pois produz
H20>, que é sinalizadora dos mecanismos de resisténcia das plantas (Noctor et al.,
2015). A proteina GLO1 de arroz que corresponde a GOX1 em Arabidopsis, foi
identificada no interatoma constituido por proteinas associadas a estresse biotico
e abiodtico, juntamente com os fatores de transcricdo que regulam a expressao
génica durante a ativacdo da resisténcia sistémica adquirida (SAR) (Seo et al.,
2011). Nesse contexto, é possivel que o acumulo dessas proteinas em Nnosso
estudo na comparacdo UENF 1381 / cv. Jalapefio possa estar relacionada a uma
resposta do gendtipo resistente quando inoculado com a bactéria X. euvesicatoria
apos 12h do ataque do patdgeno.

A proteina ARGAH1 também foi up-acumulada e um dos principais papéis
nas plantas é o fornecimento de fontes de nitrogénio e carbono para a sintese de
aminoéacidos e poliaminas durante o desenvolvimento e manutencédo do estresse
(Figura 11) (Winter et al., 2015).

Essa enzima atua no metabolismo da arginina, no qual, a hidrélise da
arginina pela arginase produz uréia, e esta € novamente hidrolisada pela urease
em amonia e dioxido de carbono (Siddappa e Marathe, 2020). Outro metabdlito
resultante da arginase é a ornitina. Esta molécula é precursora para a sintese de
poliaminas e aminoacidos como prolina e glutamato, que desempenham muitas
funcdes importantes em estresse bidtico e abibtico (Winter et al., 2015; Dar et al.,
2016). A proteina arginase 1 em arroz (OsArg 1) foi up-acumulada na cultivar
resistente (Hwayeong) em comparacao com a cultivar suscetivel (Dongijin), apés
inoculacdo com a bactéria X. oryzae pv. oryzae, causadora da murcha bacteriana

em arroz (Gupta et al., 2022).
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Figura 11. Descricdo das funcdes ja elucidadas da arginase e catabdlitos de
arginina em plantas. 1 — prolina: fruto da biossintese da ornitina, tem papel
importante no reforco da parede celular e na eliminacdo de radicais livres; 2 —
amonia: provinda da ureia, participa principalmente como fonte de nitrogénio para
a biossintese de aminoacidos e inibidores de proteinases; 3 - ornitina e arginina:
ambas atuam como precursoras para a biossintese de poliaminas; a arginase inibe
a biodisponibilidade de arginina no intestino do inseto. (Adaptado de Sidappa e
Marathe, 2020).

A Pectinesterase ou Pectine methil-esterase (PME) catalisa a de-
esterificacdo do acido D-galactosidurénico metil-esterificado em compostos
pécticos (Markovic e Janecek, 2004). A partir dessa catalise € gerada a pectina,
gue por sua vez, é altamente abundante em todas as paredes celulares primarias
da planta e desempenha o papel de uma matriz polissacaridica, incorporando fibras
de celulose e hemicelulose na parede celular da planta (Voragen et al., 2009). A
PME esta envolvida no fortalecimento da parede celular e na interacdo planta-
patégeno, fato este demonstrado em tomate quando inoculado com Ralstonia
solanacearum, em que mudancas na composicao da parede celular devido a de-
esterificacdo pela PME foi detectada no genétipo resistente comparado ao
suscetivel (Wydra e Beri, 2006).
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3.2.5.3. Proteinas envolvidas na resposta de defesa

A proteina 1l-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase (EFE) foi expressa
unicamente no gendtipo resistente em comparacao com o suscetivel. Essa proteina
tem o papel de converter a 1-aminocyclopropane-1-carboxylate em etileno (Rudus
et al., 2013). A EFE tem demonstrado ter uma importante fungcédo na interacao
planta-patégeno. Nie et al. (2002) avaliaram a expressao de transcritos da EFE em
batata inoculada com Potato virus A (PVA). Os autores observaram inducao
significativa desses transcritos em folhas, ramos e tubérculos na cultivar Shepody,
resistente a esse virus. Shan e Godwin (2006) silenciaram o gene codificador da
EFE em plantas de Nicotiana benthamiana infectadas com o fungo Colletotrichum
orbiculare. Como resultado, todas as plantas com o gene silenciado foram
suscetiveis, indicando que essa enzima pode ter acdo contra o ataque de
patogenos.

Algumas espécies de bactérias desenvolveram mecanismos que atuam na
modulacdo da EFE e do etileno nas plantas, seja por adaptacdes fisiologicas ou na
producéo de moléculas eliciadoras que atingem a producéo e sinalizacéo de etileno
pela planta (Nascimento et al., 2018). A bactéria X. euvesicatoria produz uma
molécula eliciadora chamada XopD do sistema secretor tipo Ill, no qual modula a
via do etileno em tomate durante a infec¢cdo em folhas e inibe a acumulacao de
MRNAs da biossintese de etileno. Por outro lado, foram necessarias a producéo e
a percepcao do etileno para inibicdo do crescimento da bactéria e desenvolvimento
dos sintomas foliares (Kim et al., 2013). A presenca da EFE como Unica no genotipo
resistente pode indicar que estd ocorrendo a modulacdo da resisténcia a X.
euvesicatoria, principalmente por essa proteina ter sido exclusiva do genétipo
resistente.

Outra proteina identificada como up-acumulada na comparacdo UENF1381/
cv. Jalapenio foi a PGIP2, v(PGIP2, AOA1U8HH40). Essa proteina € uma leucine-
rich repeats (LRRs) e desempenha funcdo essencial no reconhecimento de
patégenos (Dangl e Jones, 2001). A PGIP tem acdo direta contra fungos
fitopatogénicos, pois reconhece e inibe a enzima polygalacturonase (PGs) (Lorenzo
et al., 2001). Por outro lado, as PGs atuam atacando diretamente a parede celular
vegetal, em que ocorre a clivagem das ligagbes entre os residuos de acido D-

galacturénico em homogalactano ndo metilado, um componente importante de
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pectinas que compdem a parede celular (Lorenzo e Ferrari, 2002). Essas PGs sdo
as armas iniciais de patogenicidade dos fungos, ja que séo secretadas no inicio da
infeccdo para realizar a degradacdo da parede celular (Lorenzo et al. 2001). As
PGs dos fungos quando reconhecidas, desencadeiam alguns mecanismos de
defesa da planta, como a producao de fitoalexinas, sintese de lignina, acimulo de
B-1-3-glucanases, inibidores de proteinases | e a producéo de ROS (D’Ovidio et al.,
2004). Estes resultados podem ajudar no entendimento da resisténcia do UENF
1381 ao fungo C. scovillei, jA comprovada por Bento et al. (2017) e confirmada na
primeira parte deste trabalho.

3.2.5.4. Proteinas envolvidas na resposta ao estresse

Al14-3-3-like protein (RCI1A) tem sido expressa em resposta a estresse
abidtico, bem como estresse salino e alcalino, seca, frio e deficiéncia nutricional
(Huang et al., 2021). Em tabaco, cinco proteinas da familia 14-3-3 protein foram up-
acumuladas e mostraram-se envolvidas na fosforilagdo em resposta ao padrao
molecular lipopolysaccharide (LPS) da bactéria Burkholderia cepacia (Gerber et al.,
2006). Em folhas de cevada inoculadas com o fungo mildio (Blumeria graminis) foi
observada a expresséao de transcritos da proteina 14-3-3 na fase inicial de infeccéo,
juntamente com outras proteinas associadas a defesa, como PRs e peroxidases
(Roberts et al., 2002).

3.2.5.5. Proteinas envolvidas na resposta a fungos

As endoquitinases de plantas tém como funcao principal degradar polimeros
de quitina (Grover, 2012). A quitina esta presente principalmente na parede celular
dos fungos e € um padrdo molecular associado a patogénese (PAMP) que
desencadeia varias respostas de defesa (Tanabe et al., 2006). Neste trabalho, a
proteina Acidic endochitinase Q (HCHIB) foi up-acumulada. Wang et al. (2018)
avaliaram plantas de tabaco inoculadas com o virus Tobacco mosaic virus (TMV) e
observaram o mesmo resultado para a regulagéo proteica. Estes autores também
analisaram as vias descritas pelo KEGG (Kyoto Encyclopaedia of Genes and

Genomes) e duas vias foram envolvidas na regulagéo da PR1 contra o TMV.
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Os resultados aqui mostrados revelam que a diferenca entre as proteinas
diferencialmente acumuladas do genotipo resistente (UENF 1381) comparado com
0 suscetivel (cv. Jalapefio), 12 horas apds inoculagdo com X. euvesicatoria,
possam ser essenciais para o estabelecimento da mancha bacteriana. E importante
destacar as proteinas envolvidas com o estresse e a defesa na planta, pois

possuem fungéo essencial na defesa contra a Xanthomonas.

3.2.5.6. Proteinas down-acumuladas na comparacao UENF 1381/cv. Jalapefo

Em relagéo as proteinas down-acumuladas na comparacdo UENF 1381/cv.
Jalapefio, o unico processo biolégico que teve enriquecimento de proteinas foi o de
resposta a ions de metal. Entre as proteinas unicas na cv. Jalapefio, podemos citar
a Patatin (PLP4). Essa proteina pertence a familia das phospholipases (PLP1 a
PLP 10 em Arabidopsis) e tem como principal funcdo catalisar a hidrolise de
fosfolipidios para produzir acidos graxos livres e lisofosfolipidios (Canonne et al.,
2011).

A relacéo da PLP com resisténcia a patdgenos tem sido descrita em alguns
trabalhos, como demonstrado por Camera et al. (2005) em Arabidopsis. Estes
autores avaliaram plantas mutantes com o gene que codifica a PLP2 silenciado e
outros mutantes superexpressando esse mesmo gene. As plantas foram
inoculadas com o fungo Botrytis cinerea e a bactéria P. syringae pv. tomato
(avrRpt2) e as folhas que superexpressaram a PLP2 apresentaram lesdes duas
vezes maiores em comparacdo com as folhas da planta com o gene silenciado,
para ambos os patdgenos. Os autores indicaram que o acumulo da PLP2 favorece
o desenvolvimento de fungo necrotréfico e bactérias avirulentas nos tecidos
foliares.

Com base nos resultados obtidos neste trabalho, pode-se destacar a
proteina PLP2 como importante indicativo da suscetibilidade da cv. Jalapefio a
mancha bacteriana. Em contrapartida, as proteinas observadas nos outros
processos biolégicos como resisténcia a bactéria e resposta de defesa, pode
confirmar que o gendtipo UENF 1381 apresenta um complexo sistema de defesa

gue confere resisténcia a mancha bacteriana.
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3.2.6. CONCLUSOES

A inoculagdo com X. euvesicatoria induziu o acumulo diferencial de um
conjunto de proteinas no genétipo resistente (UENF 1381) em comparacao
com o suscetivel (cv. Jalapefio), 12 horas apés inoculacao;

Proteinas relacionadas a estresse e a resposta a doencas foram up-
acumuladas no gendtipo resistente, bem como peroxidase, arginase,
pectinesterase e polygalacturonase inhibitor;

Esses resultados contribuem para o entendimento dos mecanismos de
defesa na interagdo Capsicum-Xanthomonas ao nivel de proteinas, e
servira para auxiliar outros patossistemas trabalhados no Laboratério de

Melhoramento Genético Vegetal da UENF.
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Quadro 1A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel area abaixo da curva
de progresso da doenca em frutos imaturos, para os 73 melhores individuos de
Capsicum annuum var. annuum selecionados.

Ranque Individuo  Fenotipo aditivo  u+a Ganho média
1 313.17.9.7 0.5 -9.415 2.3255 0.2227 11.96
2 313.17.6.5 0.5 -9.071  2.6693 0.3488 12.09
3 20.17.8.5 2.25 -7.07 4.67 1.12 12.86
4 313.17.6.1 0.50 -9.07 2.67 0.38 12.12
5 20.17.8.2 0.83 -7.78 3.96 0.87 12.61
6 313.17.9.2 7.25 -6.07 5.67 1.52 13.26
7 313.17.9.3 0.50 -9.42 2.33 0.25 11.99
8 104.2.84 1.17 -9.07 2.67 0.44 12.18
9 88.13.2.6 1.50 -7.63 4.11 0.90 12.64
10 104.2.3.6 3.83 -6.95 4.79 1.20 12.95
11 313.17.6.3 1.33 -8.66 3.08 0.57 12.31
12 20.17.84 6.33 -5.06 6.69 2.29 14.03
13 313.17.7.1 0.50 -7.98 3.76 0.78 12.52
14 313.17.4.7 0.50 -9.61 2.13 -0.02 11.72
15 104.2.6.2 1.50 -9.51 2.23 0.16 11.90
16 313.17.9.1 0.50 -9.42 2.33 0.29 12.03
17 250.10.8.7 2.50 -6.11 5.63 1.46 13.20
18 313.17.7.4 0.50 -7.98 3.76 0.75 12.49
19 104.2.3.3 1.50 -8.10 3.64 0.72 12.46
21 20.17.8.6 9.00 -3.73 8.01 3.00 14.74
22 250.10.8.4 6.83 -3.97 7.77 2.87 14.62
23 313.17.6.6 9.83 -4.45 7.29 2.60 14.34
24 104.2.6.6 1.50 -9.51 2.23 0.19 11.93
25 313.17.4.6 0.50 -9.61 2.13 0.01 11.75
26 104.2.3.4 5.50 -6.12 5.62 1.43 13.17
27 104.2.3.2 8.50 -4.64 7.10 2.50 14.24
28 88.13.2.3 1.50 -7.63 411 0.96 12.70
29 88.13.2.5 1.50 -7.63 411 0.93 12.67
30 20.17.8.3 12.00 -2.25 9.49 3.98 15.72
31 317.5.6.2 3.83 -3.60 8.14 3.06 14.80
32 104.2.6.4 1.50 -9.51 2.23 0.13 11.87
33 88.13.2.2 5.17 -5.82 5.92 1.69 13.43
34 104.2.3.5 1.50 -8.10 3.64 0.69 12.43
35 250.10.8.5 6.83 -3.97 1.77 2.84 14.58
36 313.17.4.4 1.30 -9.22 2.52 0.32 12.06
37 313.17.7.3 9.50 -3.52 8.22 3.19 14.93
38 88.5.10.1 5.17 -5.96 5.78 1.60 13.34
39 104.2.3.1 7.50 -5.13 6.61 2.26 14.00
40 104.2.8.3 7.67 -5.85 5.89 1.66 13.40
41 313.17.4.3 0.50 -9.61 2.13 0.04 11.78
42 250.10.6.4 6.17 -4.73 7.01 2.47 14.21
43 250.10.5.3 6.50 -5.38 6.36 2.05 13.79
44 250.10.1.5 12.50 -1.15 1059 4.71 16.45
45 88.13.2.1 1.50 -7.63 411 0.99 12.73
46 313.17.4.1 2.00 -8.87 2.87 0.54 12.28

47 93.1.3.3 3.83 -4.34 7.40 2.63 14.37
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Ranque Individuo  Fenotipo aditivo  u+a Ganho média
48 85.6.10.6 5.83 -2.80 8.94 3.68 15.42
49 88.5.3.1 3.83 -5.58 6.16 1.87 13.61
50 309.7.34 7.83 0.12 11.86 5.76 17.50
51 104.2.6.6 1.50 -9.51 2.23 0.10 11.84
52 20.10.8.2 0.83 -5.80 5.94 1.72 13.46
53 101.1.2.3 6.50 -3.09 8.65 3.45 15.19
54 250.10.3.2 4.17 -4.99 6.75 2.32 14.06
55 250.10.5.5 6.83 -5.22 6.52 2.20 13.94
56 250.8.5.6 6.50 -2.17 9.57 4.02 15.76
57 313.17.3.1 5.17 -4.29 7.45 2.66 14.40
58 88.13.24 14.17 -1.36 10.38 4.61 16.35
59 250.8.54 7.50 -1.68 10.06 4.43 16.17
60 250.10.5.6 5.83 -5.71 6.03 1.75 13.49
61 237.15.45 10.50 -1.08 10.66 4.86 16.60
62 313.17.3.6 14.83 0.49 12.23 5.92 17.66
63 250.10.6.2 5.17 -5.23 6.51 2.17 13.91
64 313.17.3.5 8.50 -2.64 9.10 3.71 15.45
65 313.17.3.3 8.17 -2.80 8.94 3.65 15.39
66 313.17.45 10.17 -4.83 6.91 2.35 14.09
67 250.10.8.3 12.83 -1.00 10.74 5.01 16.75
68 250.10.6.3 5.17 -5.23 6.51 2.14 13.88
69 309.7.3.7 9.50 0.95 1269 6.16 17.90
70 337.7.3.3 14.50 1.61 13.35 6.86 18.60
71 250.10.5.4 4.50 -6.37 5.37 1.26 13.00
72 88.5.3.6 11.17 -1.95 9.79 4.18 15.92
73 250.10.5.1 10.50 -3.40 8.34 3.29 15.03
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Quadro 2A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel area abaixo da curva
de progresso da doenca em frutos maduros, para os 73 melhores individuos de
Capsicum annuum var. annuum selecionados.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 31.17 5.56 21.56 6.63 22.63
2 313.17.6.5 28.83 5.69 21.69 6.89 22.89
3 20.17.8.5 22.90 6.78 22.78 7.70 23.70
4 313.17.6.1 19.17 4.09 20.09 5.83 21.83
5 20.17.8.2 15.83 5.61 21.61 6.71 22.71
6 313.17.9.2 32.50 5.78 21.78 7.00 23.00
7 313.17.9.3 17.50 3.30 19.30 5.24 21.25
8 104.2.8.4 28.50 3.89 19.89 5.57 21.58
9 88.13.2.6 34.50 4.56 20.56 6.11 22.11
10 104.2.3.6  30.50 4.82 20.82 6.35 22.36
11 313.17.6.3 17.50 3.81 19.81 5.41 21.41
12 20.17.8.4 34.50 8.70 24.70 8.70 24.70
13 313.17.7.1 23.50 3.85 19.85 5.46 21.47
14 313.17.4.7 28.50 2.37 18.38 4.62 20.63
15 104.2.6.2 27.50 2.46 18.46 4.72 20.73
16 313.17.9.1 8.50 1.81 17.81 4.47 20.47
17 250.10.8.7 22.50 4.35 20.35 5.90 21.90
18 313.17.7.4 18.50 3.02 19.02 5.03 21.04
19 104.2.3.3 18.83 2.89 18.89 4.93 20.93
21 20.17.8.6  19.50 2.40 18.41 4.67 20.68
22 250.10.8.4 30.50 8.04 24.04 8.26 24.26
23 313.17.6.6 38.50 7.00 23.00 7.88 23.88
24 104.2.6.6 28.50 5.63 21.63 6.79 22.79
25 313.17.4.6 20.50 1.30 17.30 3.98 19.98
26 104.2.3.4 20.17 1.00 17.00 3.68 19.69
27 104.2.3.2 19.17 2.94 18.95 4.98 20.98
28 88.13.2.3 29.50 4.65 20.66 6.18 22.19
29 88.13.25 16.50 1.58 17.58 4.26 20.26
30 20.17.8.3 16.00 1.50 17.50 4.12 20.12
31 317.5.6.2 30.50 8.04 24.04 8.37 24.37
32 104.2.6.4 28.50 4.66 20.66 6.26 22.27
33 88.13.2.2 16.17 0.58 16.58 3.35 19.35
34 104.2.35 17.17 1.69 17.69 4.36 20.37
35 250.10.8.,5 7.00 0.93 16.93 3.60 19.61
36 313.17.4.4 20.50 4.02 20.02 5.70 21.70
37 313.17.7.3 16.83 0.44 16.45 3.24 19.24
38 88.5.10.1 24.83 4.07 20.07 5.76 21.76
39 104.2.3.1 19.83 1.43 17.43 4.07 20.07
40 104.2.8.3 17.17 2.61 18.62 4.83 20.83
41 313.17.4.3 13.17 1.36 17.36 4.03 20.03
42 250.10.6.4 9.83 -0.72 15.29 2.58 18.59
43 250.10.5.3 26.83 2.17 18.17 4.52 20.53
44 250.10.1.5 24.17 1.26 17.27 3.89 19.90
45 88.13.2.1 32.50 6.15 22.16 7.12 23.12
46 313.17.41 9.17 0.37 16.37 3.07 19.07

47 93.1.3.3 12.17 -0.33 15.68 2.86 18.86
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Quadro 2A: Cont.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
48 85.6.10.6 23.50 1.79 17.80 4.42 20.42
49 88.5.3.1 34.50 3.65 19.65 5.36 21.36
50 309.7.34 17.17 0.80 16.81 3.46 19.46
51 104.2.6.6 26.50 6.30 22.30 7.35 23.36
52 20.10.8.2 4.50 -1.35 14.65 2.12 18.13
53 101.1.2.3 14.17 -0.19 15.81 2.90 18.90
54 250.10.3.2 19.50 1.63 17.63 4.31 20.32
55 250.10.5.5 17.83 0.68 16.68 3.38 19.39
56 250.8.5.6 19.17 0.44 16.44 3.20 19.21
57 313.17.3.1 17.00 2.47 18.48 4.77 20.78
58 88.13.24 11.83 0.73 16.74 3.42 19.42
59 250.8.5.4  26.50 3.23 19.24 5.09 21.09
60 250.10.5.6 21.83 3.27 19.27 5.14 21.14
61 237.15.45 12.83 -0.61 15.39 2.65 18.66
62 313.17.3.6 24.83 3.29 19.29 5.19 21.19
63 250.10.6.2 34.50 4.48 20.49 5.97 21.97
64 313.17.3.5 13.83 0.01 16.02 2.97 18.97
65 313.17.3.3 15.17 1.29 17.29 3.94 19.94
66 313.17.45 14.50 1.18 17.18 3.81 19.81
67 250.10.8.3 11.83 -0.38 15.62 2.82 18.83
68 250.10.6.3 13.50 2.86 18.86 4.88 20.88
69 309.7.3.7 10.50 -0.54 15.47 2.69 18.69
70 337.7.3.3 11.83 3.87 19.88 5.52 21.52
71 250.10.5.4 4.50 -1.99 14.01 1.84 17.84
72 88.5.3.6 4.50 -1.99 14.01 1.84 17.84

73 250.10.5.1 18.50 1.02 17.03 3.72 19.73
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Quadro 3A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a varidvel periodo de incubacéo
em frutos imaturos, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var.
annuum selecionados.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 7.67 3.24 7.45 3.44 7.65
2 313.17.6.5 8.00 3.26 7.47 3.49 7.70
3 20.17.8.5 8.00 3.53 7.74 3.60 7.81
4 313.17.6.1 8.00 3.26 7.47 3.51 7.72
5 20.17.8.2 8.00 3.53 7.74 3.61 7.82
6 313.17.9.2 5.50 1.65 5.86 2.87 7.08
7 313.17.9.3 8.00 3.48 7.69 3.56 7.77
8 104.2.84 7.33 3.01 7.21 3.34 7.55
9 88.13.2.6 6.00 1.80 6.00 2.93 7.13
10 104.2.3.6 4.00 0.14 4.35 1.87 6.08
11 313.17.6.3 6.33 2.04 6.25 3.13 7.33
12 20.17.84 7.33 3.04 7.25 3.36 7.56
13 313.17.7.1 8.00 3.11 7.32 3.43 7.63
14 313.17.4.7 8.00 3.34 7.55 3.53 1.74
15 104.2.6.2 8.00 3.63 7.84 3.63 7.84
16 313.17.9.1 8.00 3.48 7.69 3.57 7.78
17 250.10.8.7 6.00 1.27 5.48 2.67 6.88
18 313.17.7.4 8.00 3.11 7.32 3.41 7.62
19 104.2.3.3 8.00 3.07 7.28 3.38 7.59
21 20.17.8.6  8.00 3.50 7.71 3.59 7.80
22 250.10.8.4 7.00 2.80 7.00 3.28 7.49
23 313.17.6.6 4.00 -0.19 4.02 1.39 5.59
24 104.2.6.6 3.00 -0.40 3.81 0.91 5.12
25 313.17.4.6 8.00 3.63 7.84 3.63 7.84
26 104.2.3.4 7.67 3.10 7.31 3.40 7.60
27 104.2.3.2 4.33 0.39 4.59 2.09 6.30
28 88.13.2.3 4.00 0.14 4.35 1.89 6.10
29 88.13.25 8.00 3.26 1.47 3.46 7.67
30 20.17.8.3 8.00 3.26 7.47 3.45 7.66
31 317.5.6.2 6.67 2.55 6.76 3.24 7.45
32 104.2.6.4 4.00 -0.29 3.92 1.13 5.34
33 88.13.2.2 8.00 3.63 7.84 3.63 7.84
34 104.2.3.5 6.33 2.04 6.25 3.10 7.31
35 250.10.8.5 8.00 3.07 7.28 3.37 7.58
36 313.17.4.4 4.00 -0.19 4.02 1.37 5.58
37 313.17.7.3 6.00 1.88 6.09 2.95 7.16
38 88.5.10.1 3.33 -0.31 3.90 1.07 5.27
39 104.2.3.1 4.00 -0.09 4.12 1.55 5.76
40 104.2.8.3 4.33 0.39 4.59 2.11 6.32
41 313.17.4.3 5.67 1.79 6.00 2.90 7.11
42 250.10.6.4 8.00 3.34 7.55 3.54 7.75
43 250.10.5.3 4.00 -0.16 4.05 1.44 5.65
44 250.10.1.5 5.00 0.69 4.90 2.40 6.61
45 88.13.2.1 3.67 -0.32 3.89 1.02 5.23
46 313.17.4.1 8.00 3.26 7.47 3.48 7.69
47 93.1.3.3 5.67 1.63 5.84 2.84 7.05
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Quadro 3A: Cont.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
48 85.6.10.6 4.00 -0.27 3.94 1.18 5.39
49 88.5.3.1 3.33 -0.73 3.48 0.53 4.74
50 309.7.34 4.00 -0.22 3.99 1.30 5.51
51 104.2.6.6 4.33 0.08 4.29 1.71 5.92
52 20.10.8.2 8.00 3.63 7.84 3.63 7.84
53 101.1.2.3 7.00 2.23 6.43 3.19 7.40
54 250.10.3.2 4.00 -0.27 3.94 1.21 5.42
55 250.10.5.5 4.00 -0.20 4.01 1.34 5.55
56 250.8.5.6 3.67 -0.28 3.93 1.14 5.35
57 313.17.3.1 4.00 -0.32 3.89 1.01 5.22
58 88.13.24 4.33 -0.02 4.19 1.68 5.88
59 250.8.54 4.00 0.33 4.54 2.00 6.21
60 250.10.5.6 3.67 -0.56 3.65 0.74 4.94
61 237.15.45 4.00 -0.04 4.17 1.59 5.80
62 313.17.3.6 3.33 -0.63 3.58 0.61 4.81
63 250.10.6.2 3.00 -0.99 3.22 0.29 4.50
64 313.17.3.5 4.00 -0.16 4.05 1.46 5.67
65 313.17.3.3 3.33 -0.75 3.46 0.53 4.73
66 313.17.45 4.33 -0.02 4.19 1.66 5.87
67 250.10.8.3 4.00 0.41 4.62 2.14 6.35
68 250.10.6.3 3.00 -0.92 3.28 0.31 4.52
69 309.7.3.7 4.67 0.33 4.54 2.02 6.23
70 337.7.3.3 5.67 1.06 5.27 2.64 6.85
71 250.10.5.4 3.67 -0.52 3.69 0.83 5.04
72 88.5.3.6 4.67 0.45 4.66 2.21 6.42

73 250.10.5.1 4.33 0.03 4.23 1.69 5.90




113

Quadro 4A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a varidvel periodo de incubacéo
em frutos maduros, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var.

annuum selecionados.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 3.00 -0.07 3.28 0.17 3.52
2 313.17.6.5 3.00 -0.24 3.11 0.04 3.39
3 20.17.8.5 3.40 -0.06 3.29 0.19 3.54
4 313.17.6.1 3.00 -0.24 3.11 0.05 3.40
5 20.17.8.2 3.67 -0.01 3.34 0.22 3.57
6 313.17.9.2 3.00 -0.07 3.28 0.18 3.53
7 313.17.9.3 3.00 -0.07 3.28 0.18 3.53
8 104.2.8.4 3.00 -0.07 3.28 0.19 3.54
9 88.13.2.6 3.00 -0.01 3.34 0.23 3.58
10 104.2.3.6 3.00 -0.08 3.27 0.16 3.51
11 313.17.6.3 3.00 -0.24 3.11 0.04 3.39
12 20.17.8.4 3.00 -0.14 3.21 0.13 3.48
13 313.17.7.1 3.00 -0.22 3.13 0.07 3.42
14 313.17.4.7 3.00 -0.08 3.27 0.15 3.50
15 104.2.6.2 3.00 -0.24 3.11 0.05 3.40
16 313.17.9.1 4.33 0.18 3.53 0.37 3.72
17 250.10.8.7 3.67 0.02 3.37 0.25 3.60
18 313.17.7.4 3.00 -0.22 3.13 0.07 3.42
19 104.2.3.3 3.33 -0.01 3.34 0.22 3.57
21 20.17.8.6  3.00 -0.07 3.28 0.19 3.54
22 250.10.8.4 3.00 -0.14 3.21 0.13 3.48
23 313.17.6.6 3.00 -0.11 3.24 0.14 3.49
24 104.2.6.6 3.00 -0.24 3.11 0.04 3.39
25 313.17.4.6 3.00 -0.24 3.11 0.05 3.40
26 104.2.3.4 3.67 0.05 3.40 0.27 3.62
27 104.2.3.2 3.00 -0.08 3.27 0.17 3.52
28 88.13.2.3 3.00 -0.08 3.27 0.17 3.52
29 88.13.25 3.00 -0.01 3.34 0.24 3.59
30 20.17.8.3 3.50 0.09 3.44 0.28 3.63
31 317.5.6.2 3.00 -0.14 3.21 0.13 3.48
32 104.2.6.4 3.00 -0.14 3.21 0.13 3.48
33 88.13.2.2 3.00 -0.24 3.11 0.05 3.40
34 104.2.3.5 3.33 0.06 3.41 0.27 3.62
35 250.10.8.5 4.00 0.11 3.46 0.30 3.65
36 313.17.4.4 3.00 -0.11 3.24 0.14 3.49
37 313.17.7.3 3.00 -0.08 3.27 0.16 3.51
38 88.5.10.1 3.00 -0.22 3.13 0.07 3.42
39 104.2.3.1 3.00 -0.14 3.21 0.11 3.46
40 104.2.8.3 3.67 0.05 3.40 0.27 3.62
41 313.17.4.3 4.00 0.12 3.47 0.31 3.66
42 250.10.6.4 3.00 -0.08 3.27 0.16 3.51
43 250.10.5.3 3.00 -0.24 3.11 0.04 3.39
44 250.10.1.5 3.00 -0.18 3.17 0.10 3.45
45 88.13.2.1 3.00 -0.14 3.21 0.12 3.47
46 313.17.4.1 4.33 0.24 3.59 0.42 3.77
47 93.1.3.3 3.00 -0.08 3.27 0.16 3.51
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Quadro 4A: Cont.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
48 85.6.10.6 3.00 -0.14 3.21 0.11 3.46
49 88.5.3.1 3.00 0.01 3.36 0.25 3.60
50 309.7.34 3.00 -0.19 3.16 0.09 3.44
51 104.2.6.6 3.00 -0.23 3.12 0.06 3.41
52 20.10.8.2 3.00 -0.24 3.11 0.05 3.40
53 101.1.2.3 4.00 0.26 3.61 0.44 3.79
54 250.10.3.2 3.00 -0.19 3.16 0.09 3.44
55 250.10.5.5 3.33 -0.01 3.34 0.23 3.58
56 250.8.5.6 3.67 -0.05 3.30 0.21 3.56
57 313.17.3.1 3.00 -0.22 3.13 0.06 3.41
58 88.13.24 4.33 0.18 3.53 0.38 3.72
59 250.8.54 3.00 -0.01 3.34 0.24 3.59
60 250.10.5.6 3.00 -0.22 3.13 0.06 3.41
61 237.15.4.5 3.00 -0.18 3.17 0.10 3.45
62 313.17.3.6 3.33 -0.01 3.34 0.23 3.58
63 250.10.6.2 3.00 -0.07 3.28 0.18 3.53
64 313.17.3.5 3.00 -0.24 3.11 0.04 3.39
65 313.17.3.3 3.00 -0.07 3.28 0.18 3.53
66 313.17.45 3.00 -0.07 3.28 0.19 3.54
67 250.10.8.3 4.33 0.18 3.53 0.36 3.71
68 250.10.6.3 3.00 -0.11 3.24 0.14 3.49
69 309.7.3.7 3.00 -0.24 3.11 0.04 3.39
70 337.7.3.3 3.00 -0.23 3.12 0.05 3.40
71 250.10.5.4 3.00 -0.19 3.16 0.08 3.43
72 88.5.3.6 3.00 -0.18 3.17 0.10 3.45

73 250.10.5.1 3.00 -0.19 3.16 0.09 3.44
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Quadro 5A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a varidvel periodo latente em
frutos imaturos, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum
selecionados.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 8.00 1.16 7.73 1.22 7.80
2 313.17.6.5 8.00 1.19 7.76 1.24 7.82
3 20.17.85 7.63 0.85 7.42 1.08 7.66
4 313.17.6.1 8.00 1.19 7.76 1.25 7.82
5 20.17.8.2 8.00 1.02 7.59 1.18 7.75
6 313.17.9.2 7.00 0.70 7.27 1.02 7.60
7 313.17.9.3 8.00 1.16 7.73 1.23 7.80
8 104.2.8.4 8.00 1.20 1.77 1.25 7.83
9 88.13.2.6 8.00 0.99 7.56 1.16 7.73
10 104.2.3.6  8.00 1.26 7.83 1.27 7.84
11 313.17.6.3 8.00 1.19 7.76 1.24 7.82
12 20.17.84 7.33 0.71 7.28 1.04 7.62
13 313.17.7.1 8.00 1.05 7.62 1.19 7.76
14 313.17.4.7 7.33 0.71 7.28 1.04 7.62
15 104.2.6.2 8.00 1.28 7.85 1.28 7.85
16 313.17.9.1 8.00 1.16 7.73 1.23 7.80
17 250.10.8.7 8.00 1.06 7.63 1.20 1.77
18 313.17.7.4 8.00 1.05 7.62 1.19 7.76
19 104.2.3.3 8.00 1.26 7.83 1.27 7.85
21 20.17.8.6  8.00 1.20 7.77 1.26 7.83
22 250.10.8.4 7.33 0.71 7.28 1.04 7.61
23 313.17.6.6 8.00 1.06 7.63 1.21 7.78
24 104.2.6.6 7.33 0.88 7.46 1.10 7.67
25 313.17.4.6 8.00 1.28 7.85 1.28 7.85
26 104.2.3.4 8.00 1.26 7.83 1.27 7.84
27 104.2.3.2 8.00 1.26 7.83 1.27 7.85
28 88.13.2.3 8.00 1.26 7.83 1.28 7.85
29 88.13.25 8.00 0.99 7.56 1.17 1.74
30 20.17.8.3 8.00 0.99 7.56 1.16 7.74
31 317.5.6.2 6.67 0.41 6.98 0.92 7.49
32 104.2.6.4 8.00 0.70 71.27 1.04 7.61
33 88.13.2.2 8.00 1.28 7.85 1.28 7.85
34 104.2.3.5 7.33 0.68 7.25 1.02 7.59
35 250.10.8.5 8.00 1.26 7.83 1.27 7.84
36 313.17.4.4 8.00 1.06 7.63 1.20 7.78
37 313.17.7.3 8.00 1.26 7.83 1.27 7.84
38 88.5.10.1 7.33 0.74 7.32 1.06 7.63
39 104.2.3.1 7.67 0.90 7.47 1.11 7.68
40 104.2.8.3 7.33 0.95 7.52 1.13 7.70
41 313.17.4.3 7.00 0.74 7.31 1.05 7.63
42 250.10.6.4 8.00 1.26 7.83 1.27 7.84
43 250.10.5.3 8.00 1.03 7.61 1.18 7.76
44 250.10.1.5 7.33 0.86 7.43 1.09 7.66
45 88.13.2.1 6.33 0.17 6.74 0.80 7.37
46 313.17.4.1 8.00 0.99 7.56 1.17 7.74

a7 93.1.3.3 8.00 1.26 7.83 1.27 7.84
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Quadro 5A: Cont.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho média
48 85.6.10.6  8.00 0.61 7.18 0.98 7.56
49 88.5.3.1 8.00 0.58 7.16 0.97 7.55
50 309.7.34 8.00 0.95 7.53 1.14 7.71
51 104.2.6.6 6.67 -0.47 6.10 0.52 7.09
52 20.10.8.2 8.00 1.28 7.85 1.28 7.85
53 101.1.2.3 8.00 0.70 7.27 1.03 7.60
54 250.10.3.2 8.00 0.79 7.36 1.07 7.65
55 250.10.5.5 8.00 0.87 7.45 1.09 7.66
56 250.8.5.6 8.00 1.17 7.74 1.24 7.81
57 313.17.3.1 7.67 0.42 6.99 0.93 7.50
58 88.13.24 8.00 1.09 7.66 1.21 7.79
59 250.8.54 5.67 -0.08 6.49 0.70 7.27
60 250.10.5.6 7.33 0.26 6.83 0.84 7.41
61 237.15.4.5 8.00 1.17 1.74 1.23 7.81
62 313.17.3.6 7.00 0.26 6.84 0.84 7.42
63 250.10.6.2 7.00 0.62 7.20 0.99 7.56
64 313.17.3.5 7.67 0.88 7.46 1.10 7.67
65 313.17.3.3 8.00 1.09 7.66 1.21 7.78
66 313.17.45 7.33 0.78 7.35 1.07 7.64
67 250.10.8.3 7.00 0.80 7.37 1.08 7.65
68 250.10.6.3 6.67 0.44 7.02 0.94 7.51
69 309.7.3.7 7.33 0.73 7.30 1.05 7.62
70 337.7.3.3 6.67 -0.47 6.10 0.51 7.09
71 250.10.5.4 5.67 -0.52 6.06 0.49 7.06
72 88.5.3.6 8.00 1.17 1.74 1.24 7.81

73 250.10.5.1 6.33 0.18 6.76 0.81 7.38
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Quadro 6A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a varidvel periodo latente em
frutos maduros, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum
selecionados.

Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 4.00 -0.92 5.01 0.09 6.02
2 313.17.6.5 4.33 -1.01 4.92 0.08 6.00
3 20.17.8.5 4.60 -1.07 4.85 0.07 6.00
4 313.17.6.1 5.00 -0.87 5.06 0.12 6.05
5 20.17.8.2 5.67 -0.84 5.08 0.15 6.07
6 313.17.9.2 4.00 -0.92 5.01 0.10 6.02
7 313.17.9.3 5.00 -0.70 5.23 0.22 6.15
8 104.2.8.4 4.00 -0.87 5.05 0.10 6.03
9 88.13.2.6 4.00 -0.75 5.18 0.17 6.10
10 104.2.3.6 4.33 -0.70 5.23 0.23 6.15
11 313.17.6.3 5.00 -0.87 5.06 0.12 6.04
12 20.17.84 4.00 -1.20 4.72 0.05 5.98
13 313.17.7.1 4.67 -0.75 5.17 0.17 6.09
14 313.17.4.7 4.00 -0.56 5.36 0.27 6.19
15 104.2.6.2 5.00 -0.25 5.68 0.46 6.39
16 313.17.9.1 6.67 -0.34 5.59 0.39 6.31
17 250.10.8.7 5.00 -0.52 5.41 0.28 6.20
18 313.17.7.4 5.50 -0.58 5.35 0.25 6.18
19 104.2.3.3 5.33 -0.48 5.45 0.29 6.21
21 20.17.8.6  4.67 -0.73 5.20 0.20 6.12
22 250.10.8.4 4.00 -1.20 4.72 0.04 5.97
23 313.17.6.6 4.00 -0.73 5.19 0.19 6.12
24 104.2.6.6 4.00 -1.08 4.84 0.06 5.99
25 313.17.4.6 5.00 -0.25 5.68 0.47 6.39
26 104.2.3.4 5.33 -0.28 5.65 0.44 6.37
27 104.2.3.2 5.33 -0.48 5.45 0.28 6.21
28 88.13.2.3 4.00 -0.77 5.16 0.16 6.09
29 88.13.25 5.67 -0.39 5.54 0.38 6.30
30 20.17.8.3 5.50 -0.43 5.50 0.35 6.27
31 317.5.6.2 4.00 -1.20 4.72 0.06 5.98
32 104.2.6.4 4.33 -0.72 5.21 0.20 6.13
33 88.13.2.2 5.33 -0.17 5.75 0.51 6.44
34 104.2.3.5 5.33 -0.46 5.46 0.31 6.24
35 250.10.8.5 7.50 -0.01 5.91 0.57 6.50
36 313.17.4.4 6.00 -0.30 5.62 0.42 6.35
37 313.17.7.3 5.67 -0.20 5.72 0.50 6.43
38 88.5.10.1 4.33 -0.83 5.10 0.15 6.08
39 104.2.3.1 5.00 -0.42 5.51 0.35 6.28
40 104.2.8.3 5.33 -0.48 5.45 0.29 6.22
41 313.17.4.3 6.00 -0.44 5.48 0.33 6.26
42 250.10.6.4 6.67 0.01 5.94 0.59 6.52
43 250.10.5.3 4.00 -0.65 5.28 0.24 6.17
44 250.10.1.5 4.33 -0.45 5.48 0.32 6.25
45 88.13.2.1 4.00 -0.87 5.06 0.11 6.04
46 313.17.4.1 6.67 -0.17 5.75 0.52 6.45
47 93.1.3.3 6.33 -0.06 5.87 0.56 6.49




Quadro 6A: Cont.
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Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
48 85.6.10.6 4.50 -0.54 5.38 0.27 6.20
49 88.5.3.1 4.00 -0.34 5.59 0.39 6.32
50 309.7.34 5.33 -0.40 5.52 0.36 6.29
51 104.2.6.6  4.50 -0.86 5.07 0.13 6.06
52 20.10.8.2  8.00 0.40 6.33 0.81 6.73
53 101.1.23 6.17 0.08 6.01 0.62 6.55
54 250.10.3.2 5.00 -0.48 5.45 0.31 6.23
55 250.10.5.5 5.00 -0.42 5.51 0.36 6.28
56 250.8.5.6 5.00 -0.30 5.62 0.41 6.34
57 313.17.3.1 5.00 -0.71 5.22 0.21 6.13
58 88.13.24 5.67 -0.31 5.62 0.41 6.33
59 250.8.54 4.00 -0.75 5.18 0.18 6.10
60 250.10.5.6 5.00 -0.71 5.22 0.21 6.14
61 237.15.45 6.33 -0.02 5.91 0.57 6.49
62 313.17.3.6 4.67 -0.57 5.36 0.26 6.19
63 250.10.6.2 4.00 -0.67 5.26 0.24 6.16
64 313.17.3.5 4.00 -0.65 5.28 0.24 6.17
65 313.17.3.3 6.00 -0.24 5.69 0.47 6.40
66 313.17.45 6.00 -0.24 5.69 0.48 6.41
67 250.10.8.3 6.00 -0.13 5.80 0.54 6.47
68 250.10.6.3 6.33 -0.23 5.69 0.49 6.41
69 309.7.3.7 6.67 -0.07 5.86 0.55 6.48
70 337.7.3.3 6.33 -0.46 5.46 0.32 6.24
71 250.10.5.4 4.00 -0.57 5.36 0.25 6.18
72 88.5.3.6 8.00 0.34 6.27 0.77 6.70
73 250.10.5.1 5.00 -0.48 5.45 0.30 6.23
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Quadro 7A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel periodo latente em
frutos maduros, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum
selecionados.

Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 4.00 -0.92 5.01 0.09 6.02
2 313.17.6.5 4.33 -1.01 4.92 0.08 6.00
3 20.17.8.5 4.60 -1.07 4.85 0.07 6.00
4 313.17.6.1 5.00 -0.87 5.06 0.12 6.05
5 20.17.8.2 5.67 -0.84 5.08 0.15 6.07
6 313.17.9.2 4.00 -0.92 5.01 0.10 6.02
7 313.17.9.3 5.00 -0.70 5.23 0.22 6.15
8 104.2.8.4 4.00 -0.87 5.05 0.10 6.03
9 88.13.2.6 4.00 -0.75 5.18 0.17 6.10
10 104.2.3.6 4.33 -0.70 5.23 0.23 6.15
11 313.17.6.3 5.00 -0.87 5.06 0.12 6.04
12 20.17.84 4.00 -1.20 4.72 0.05 5.98
13 313.17.7.1 4.67 -0.75 5.17 0.17 6.09
14 313.17.4.7 4.00 -0.56 5.36 0.27 6.19
15 104.2.6.2 5.00 -0.25 5.68 0.46 6.39
16 313.17.9.1 6.67 -0.34 5.59 0.39 6.31
17 250.10.8.7 5.00 -0.52 5.41 0.28 6.20
18 313.17.7.4 5.50 -0.58 5.35 0.25 6.18
19 104.2.3.3 5.33 -0.48 5.45 0.29 6.21
21 20.17.8.6  4.67 -0.73 5.20 0.20 6.12
22 250.10.8.4 4.00 -1.20 4.72 0.04 5.97
23 313.17.6.6 4.00 -0.73 5.19 0.19 6.12
24 104.2.6.6 4.00 -1.08 4.84 0.06 5.99
25 313.17.4.6 5.00 -0.25 5.68 0.47 6.39
26 104.2.3.4 5.33 -0.28 5.65 0.44 6.37
27 104.2.3.2 5.33 -0.48 5.45 0.28 6.21
28 88.13.2.3 4.00 -0.77 5.16 0.16 6.09
29 88.13.25 5.67 -0.39 5.54 0.38 6.30
30 20.17.8.3 5.50 -0.43 5.50 0.35 6.27
31 317.5.6.2 4.00 -1.20 4.72 0.06 5.98
32 104.2.6.4 4.33 -0.72 5.21 0.20 6.13
33 88.13.2.2 5.33 -0.17 5.75 0.51 6.44
34 104.2.3.5 5.33 -0.46 5.46 0.31 6.24
35 250.10.8.,5 7.50 -0.01 5.91 0.57 6.50
36 313.17.4.4 6.00 -0.30 5.62 0.42 6.35
37 313.17.7.3 5.67 -0.20 5.72 0.50 6.43
38 88.5.10.1 4.33 -0.83 5.10 0.15 6.08
39 104.2.3.1 5.00 -0.42 5.51 0.35 6.28
40 104.2.8.3 5.33 -0.48 5.45 0.29 6.22
41 313.17.4.3 6.00 -0.44 5.48 0.33 6.26
42 250.10.6.4 6.67 0.01 5.94 0.59 6.52
43 250.10.5.3 4.00 -0.65 5.28 0.24 6.17
44 250.10.1.5 4.33 -0.45 5.48 0.32 6.25
45 88.13.2.1 4.00 -0.87 5.06 0.11 6.04
46 313.17.4.1 6.67 -0.17 5.75 0.52 6.45
47 93.1.3.3 6.33 -0.06 5.87 0.56 6.49
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Quadro 7A: Cont.

Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
48 85.6.10.6 4.50 -0.54 5.38 0.27 6.20
49 88.5.3.1 4.00 -0.34 5.59 0.39 6.32
50 309.7.34 5.33 -0.40 5.52 0.36 6.29
51 104.2.6.6  4.50 -0.86 5.07 0.13 6.06
52 20.10.8.2  8.00 0.40 6.33 0.81 6.73
53 101.1.23 6.17 0.08 6.01 0.62 6.55
54 250.10.3.2 5.00 -0.48 5.45 0.31 6.23
55 250.10.5.5 5.00 -0.42 5.51 0.36 6.28
56 250.8.5.6 5.00 -0.30 5.62 0.41 6.34
57 313.17.3.1 5.00 -0.71 5.22 0.21 6.13
58 88.13.24 5.67 -0.31 5.62 0.41 6.33
59 250.8.54 4.00 -0.75 5.18 0.18 6.10
60 250.10.5.6 5.00 -0.71 5.22 0.21 6.14
61 237.15.45 6.33 -0.02 5.91 0.57 6.49
62 313.17.3.6 4.67 -0.57 5.36 0.26 6.19
63 250.10.6.2 4.00 -0.67 5.26 0.24 6.16
64 313.17.3.5 4.00 -0.65 5.28 0.24 6.17
65 313.17.3.3 6.00 -0.24 5.69 0.47 6.40
66 313.17.45 6.00 -0.24 5.69 0.48 6.41
67 250.10.8.3 6.00 -0.13 5.80 0.54 6.47
68 250.10.6.3 6.33 -0.23 5.69 0.49 6.41
69 309.7.3.7 6.67 -0.07 5.86 0.55 6.48
70 337.7.3.3 6.33 -0.46 5.46 0.32 6.24
71 250.10.5.4 4.00 -0.57 5.36 0.25 6.18
72 88.5.3.6 8.00 0.34 6.27 0.77 6.70

73 250.10.5.1 5.00 -0.48 5.45 0.30 6.23
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Quadro 8A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel nimero de frutos, para
0s 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum selecionados.

Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 23.00 3.38 20.95 11.18 28.75
2 313.17.6.5 16.00 -0.26 17.31 8.76 26.33
3 20.17.8.5 8.00 -6.49 11.08 4.25 21.82
4 313.17.6.1 21.00 1.58 19.15 10.13 27.70
5 20.17.8.2 2.00 -8.70 8.87 1.61 19.18
6 313.17.9.2 21.00 2.65 20.22 10.52 28.09
7 313.17.9.3 22.00 3.01 20.58 10.91 28.48
8 104.2.8.4  8.00 -7.11 10.46 3.56 21.13
9 88.13.2.6 23.00 8.80 26.37 15.12 32.69
10 104.2.3.6  11.00 -1.17 16.40 7.97 25.54
11 313.17.6.3 18.00 0.48 18.05 9.24 26.81
12 20.17.8.4 16.00 -3.54 14.03 6.46 24.03
13 313.17.7.1 19.00 2.74 20.31 10.65 28.22
14 313.17.4.7 4.00 -3.40 14.17 6.56 24.13
15 104.2.6.2 4.00 -9.75 7.82 0.89 18.46
16 313.17.9.1 16.00 0.80 18.37 9.61 27.18
17 250.10.8.7 1.00 -13.14 4.43 -0.15 17.42
18 313.17.7.4 23.00 4.22 21.79 11.89 29.46
19 104.2.3.3 5.00 -3.38 14.19 6.66 24.23
21 20.17.8.6  9.00 -6.74 10.83 4.16 21.73
22 250.10.8.4 28.00 0.88 18.45 9.74 27.31
23 313.17.6.6 3.00 -12.41 5.16 -0.08 17.49
24 104.2.6.6 18.00 0.48 18.05 9.12 26.69
25 313.17.4.6 7.00 -8.64 8.93 1.88 19.45
26 104.2.3.4  23.00 3.60 21.17 11.46 29.03
27 104.2.3.2 41.00 9.88 27.45 16.31 33.88
28 88.13.2.3 16.00 0.67 18.24 9.49 27.06
29 88.13.25 32.00 12.12 29.69 20.65 38.22
30 20.17.8.3  30.00 11.38 28.95 18.54 36.11
31 317.5.6.2 4.00 -7.96 9.61 2.60 20.17
32 104.2.6.4 13.00 -2.91 14.66 7.20 24.77
33 88.13.2.2 10.00 -7.54 10.03 3.23 20.80
34 104.2.3.5 33.00 12.49 30.06 21.22 38.79
35 250.10.8.,5 6.00 -3.01 14.56 6.98 24.55
36 313.17.4.4 5.00 -11.67 5.90 0.06 17.63
37 313.17.7.3 20.00 2.49 20.06 10.40 27.97
38 88.5.10.1 26.00 5.32 22.89 13.16 30.73
39 104.2.3.1 82.00 41.00 58.57 41.00 58.57
40 104.2.8.3 41.00 9.88 27.45 16.54 34.11
41 313.17.4.3 11.00 -6.00 11.57 4.70 22.27
42 250.10.6.4 48.00 12.80 30.37 21.85 39.42
43 250.10.5.3 13.00 -5.14 12.43 5.27 22.84
44 250.10.1.5 37.00 5.38 22.95 13.34 30.91
45 88.13.2.1  13.00 -2.91 14.66 7.09 24.66
46 313.17.4.1 34.00 12.85 30.42 22.54 40.11
47 93.1.3.3 21.00 2.86 20.43 10.78 28.35

48 85.6.10.6  43.00 12.02 29.59 19.70 37.27




Quadro 8A: Cont.
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Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
49 88.5.3.1 9.00 7.78 25.35 14.74 32.31
50 309.7.34  38.00 10.70 28.27 17.59 35.16
51 104.2.6.6 7.00 -8.65 8.92 1.81 19.38
52 20.10.8.2 9.00 -7.91 9.66 2.75 20.32
53 101.1.2.3 28.00 5.32 22.89 12.99 30.56
54 250.10.3.2 14.00 -0.40 17.17 8.53 26.10
55 250.10.5.5 14.00 -2.27 15.30 7.43 25.00
56 250.8.5.6 7.00 -5.67 11.90 4.89 22.46
57 313.17.3.1 3.00 -10.98 6.59 0.26 17.83
58 88.13.24  26.00 11.68 29.25 18.90 36.47
59 250.8.54  29.00 11.01 28.58 17.89 35.46
60 250.10.5.6 6.00 -9.87 7.70 0.76 18.33
61 237.15.45 9.00 -4.93 12.64 5.36 22.93
62 313.17.3.6 3.00 -9.27 8.30 1.15 18.72
63 250.10.6.2 52.00 21.26 38.83 30.52 48.09
64 313.17.3.5 2.00 -9.19 8.38 1.21 18.78
65 313.17.3.3 21.00 9.84 27.41 16.10 33.67
66 313.17.4.5 44.00 18.31 35.88 28.78 46.35
67 250.10.8.3 8.00 -1.93 15.64 7.54 25.11
68 250.10.6.3 3.00 -12.41 5.16 -0.01 17.56
69 309.7.3.7 10.00 -6.24 11.33 4.34 21.91
70 337.7.3.3 7.00 -8.65 8.92 1.68 19.25
71 250.10.5.4 25.00 3.46 21.03 11.32 28.89
72 88.5.3.6 10.00 -4.56 13.01 5.75 23.32
73 250.10.5.1 14.00 1.86 19.43 10.27 27.84
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Quadro 9A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel massa de frutos, para
0s 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum selecionados.

Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 0.478 0.136 0.416 0.245 0.525
2 313.17.6.5 0.283 0.051 0.331 0.191 0.471
3 20.17.85 0.170 -0.057 0.223 0.099 0.379
4 313.17.6.1 0.587 0.192 0.473 0.272 0.552
5 20.17.8.2 0.036 -0.119 0.161 0.044 0.325
6 313.17.9.2 0.409 0.103 0.383 0.222 0.502
7 313.17.9.3 0.375 0.088 0.368 0.206 0.486
8 104.2.8.4  0.155 -0.100 0.180 0.068 0.348
9 88.13.2.6 0.365 0.135 0.415 0.242 0.522
10 104.2.3.6  0.165 -0.081 0.199 0.082 0.362
11 313.17.6.3 0.352 0.083 0.363 0.201 0.481
12 20.17.84 0.641 0.162 0.442 0.258 0.538
13 313.17.7.1 0.300 0.047 0.327 0.188 0.468
14 313.17.4.7 0.075 -0.087 0.193 0.078 0.358
15 104.2.6.2 0.055 -0.191 0.089 0.001 0.281
16 313.17.9.1 0.270 0.039 0.319 0.178 0.459
17 250.10.8.7 0.030 -0.208 0.072 -0.001 0.279
18 313.17.7.4 0.410 0.098 0.378 0.217 0.497
19 104.2.3.3 0.085 -0.119 0.161 0.047 0.327
21 20.17.8.6 0.135 -0.109 0.171 0.056 0.337
22 250.10.8.4 0.391 0.046 0.326 0.183 0.463
23 313.17.6.6 0.068 -0.190 0.090 0.002 0.283
24 104.2.6.6 0.371 0.092 0.372 0.211 0.491
25 313.17.4.6 0.079 -0.180 0.100 0.011 0.291
26 104.2.3.4  0.447 0.086 0.366 0.204 0.484
27 104.2.3.2 0.342 0.001 0.281 0.150 0.431
28 88.13.2.3 0.190 -0.070 0.210 0.090 0.370
29 88.13.25 0.340 0.123 0.403 0.228 0.508
30 20.17.8.3 0.619 0.253 0.533 0.324 0.604
31 317.5.6.2 0.098 -0.090 0.190 0.075 0.355
32 104.2.6.4 0.306 0.019 0.299 0.159 0.439
33 88.13.2.2 0.088 -0.176 0.104 0.013 0.294
34 104.2.3.5 0.606 0.247 0.527 0.318 0.598
35 250.10.8.,5 0.110 -0.107 0.173 0.060 0.340
36 313.17.4.4 0.110 -0.171 0.109 0.016 0.296
37 313.17.7.3 0.283 0.010 0.290 0.155 0.435
38 88.5.10.1 0.414 0.100 0.380 0.219 0.499
39 104.2.3.1 0.878 0.432 0.712 0.432 0.712
40 104.2.8.3 0.421 0.038 0.318 0.174 0.454
41 313.17.4.3 0.235 -0.062 0.218 0.091 0.371
42 250.10.6.4 0.584 0.150 0.430 0.252 0.532
43 250.10.5.3 0.154 -0.108 0.172 0.058 0.338
44 250.10.1.5 0.750 0.224 0.504 0.296 0.576
45 88.13.2.1 0.231 -0.035 0.245 0.110 0.390
46 313.17.4.1 0.554 0.223 0.503 0.293 0.573
47 93.1.3.3 0.230 -0.015 0.265 0.133 0.413
48 85.6.10.6  0.680 0.209 0.489 0.285 0.565




Quadro 9A: Cont.
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Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
49 88.5.3.1 0.189 0.024 0.304 0.161 0.441
50 309.7.34 0.766 0.300 0.580 0.355 0.635
51 104.2.6.6 0.121 -0.110 0.170 0.052 0.332
52 20.10.8.2 0.079 -0.180 0.100 0.010 0.290
53 101.1.2.3 0.658 0.277 0.558 0.336 0.616
54 250.10.3.2 0.234 -0.007 0.273 0.139 0.419
55 250.10.5.5 0.260 -0.015 0.266 0.135 0.415
56 250.8.5.6 0.166 -0.048 0.233 0.103 0.383
57 313.17.3.1 0.087 -0.170 0.110 0.017 0.297
58 88.13.24 0475 0.200 0.480 0.282 0.562
59 250.8.5.4 0.330 0.118 0.399 0.225 0.505
60 250.10.5.6 0.073 -0.177 0.103 0.012 0.292
61 237.15.4.5 0.200 -0.032 0.248 0.114 0.394
62 313.17.3.6 0.075 -0.148 0.132 0.031 0.311
63 250.10.6.2 0.857 0.378 0.658 0.399 0.679
64 313.17.3.5 0.035 -0.163 0.117 0.020 0.300
65 313.17.3.3 0.381 0.156 0.436 0.255 0.535
66 313.17.4.5 0.444 0.186 0.466 0.268 0.548
67 250.10.8.3 0.170 -0.043 0.237 0.105 0.385
68 250.10.6.3 0.077 -0.186 0.094 0.005 0.285
69 309.7.3.7 0.200 -0.086 0.194 0.080 0.360
70 337.7.3.3 0.154 -0.095 0.185 0.071 0.351
71 250.10.5.4 0.354 0.035 0.315 0.169 0.450
72 88.5.3.6 0.206 -0.029 0.251 0.117 0.397
73 250.10.5.1 0.220 0.046 0.326 0.186 0.466
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Quadro 10A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos
aditivos (u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel comprimento
de frutos, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum
selecionados.

Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 53.36 -7.07 53.30 5.28 65.65
2 313.17.6.5 44.24 -10.52 49.85 4.14 64.51
3 20.17.8.5 68.75 10.05 70.43 17.03 77.41
4 313.17.6.1 73.19 7.88 68.25 15.84 76.21
5 20.17.8.2 67.65 9.36 69.73 16.68 77.06
6 313.17.9.2 53.48 -7.00 53.38 5.56 65.93
7 313.17.9.3 53.20 -7.18 53.20 5.19 65.56
8 104.2.8.4 58.75 -2.08 58.29 8.50 68.87
9 88.13.2.6 53.95 -4.17 56.21 7.58 67.95
10 104.2.3.6 70.31 5.81 66.19 14.49 74.87
11 313.17.6.3 69.48 5.52 65.90 14.33 74.71
12 20.17.84 89.34 23.14 83.52 25.08 85.46
13 313.17.7.1 4261 -15.21 45.16 1.58 61.95
14 313.17.4.7 54.37 -5.81 54.56 6.44 66.81
15 104.2.6.2 46.13 -13.82 46.55 1.87 62.24
16 313.17.9.1 47.08 -11.07 49.31 4.04 64.41
17 250.10.8.7 50.78 -7.21 53.16 5.10 65.47
18 313.17.7.4 50.85 -9.97 50.40 4.24 64.61
19 104.2.3.3 59.43 -1.10 59.27 9.01 69.38
21 20.17.8.6 47.92 -8.96 51.41 4.63 65.01
22 250.10.8.4 60.25 4.65 65.02 13.30 73.67
23 313.17.6.6 52.23 -6.29 54.08 6.14 66.51
24 104.2.6.6 51.09 -6.17 54.21 6.24 66.61
25 313.17.4.6 49.05 -11.97 48.40 2.96 63.34
26 104.2.3.4  59.22 -2.73 57.65 8.19 68.56
27 104.2.3.2 39.73 -13.63 46.75 2.05 62.43
28 88.13.2.3 52.34 -5.61 54.76 6.74 67.11
29 88.13.25 47.14 -8.50 51.88 4.83 65.20
30 20.17.8.3 58.08 -1.54 58.83 8.81 69.18
31 317.5.6.2 90.99 24.19 84.56 25.84 86.21
32 104.2.6.4 59.67 -0.59 59.78 9.76 70.13
33 88.13.2.2 48.31 -12.44 47.93 2.32 62.70
34 104.2.3.5 62.65 1.36 61.74 10.88 71.25
35 250.10.8.,5 69.35 5.20 65.58 14.02 74.40
36 313.17.4.4 67.60 3.48 63.85 12.50 72.88
37 313.17.7.3 55.32 -5.21 55.17 7.16 67.53
38 88.5.10.1 46.93 -12.46 47.91 2.24 62.61
39 104.2.3.1 49.04 -9.51 50.86 4.54 64.91
40 104.2.8.3 61.70 0.34 60.71 10.09 70.47
41 313.17.4.3 63.57 0.99 61.36 10.65 71.02
42 250.10.6.4 45.07 -11.72 48.65 3.25 63.62
43 250.10.5.3 54.18 -3.51 56.86 7.69 68.06
44 250.10.1.5 86.15 19.31 79.68 22.58 82.95
45 88.13.2.1  46.57 -11.59 48.78 3.54 63.91
46 313.17.41 79.34 11.97 72.35 17.86 78.23
47 93.1.3.3 43.47 -12.74 47.63 2.15 62.52
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Quadro 10A: Cont.

Ranque Individuo Fendtipo aditivo u+a Ganho  média
48 85.6.10.6 54.30 -5.77 54.60 6.54 66.91
49 88.5.3.1 75.56 12.54 72.91 18.03 78.41
50 309.7.34 64.98 4.31 64.69 12.90 73.27
51 104.2.6.6 72.75 11.89 72.27 17.69 78.07
52 20.10.8.2 35.32 -20.70 39.68 0.94 61.31
53 101.1.2.3 88.83 24.01 84.38 25.47 85.84
54 250.10.3.2 46.63 -11.42 48.95 3.83 64.21
55 250.10.5.5 72.30 10.01 70.39 16.86 77.24
56 250.8.5.6 64.29 5.41 65.78 14.18 74.55
57 313.17.3.1 78.24 11.55 71.92 17.53 77.90
58 88.13.24 4641 -12.12 48.26 2.78 63.15
59 250.8.54 5191 -5.46 54.91 6.95 67.32
60 250.10.5.6 53.38 -4.25 56.12 7.48 67.85
61 237.15.45 60.73 3.15 63.52 12.24 72.61
62 313.17.3.6 56.44 -3.30 57.07 7.79 68.16
63 250.10.6.2 64.48 -0.63 59.74 9.54 69.91
64 313.17.3.5 63.72 2.55 62.93 11.85 72.23
65 313.17.3.3 46.44 -12.10 48.28 2.87 63.24
66 313.17.45 41.59 -15.18 45.19 1.68 62.05
67 250.10.8.3 67.63 2.62 62.99 11.98 72.35
68 250.10.6.3 63.53 0.89 61.27 10.42 70.80
69 309.7.3.7 59.84 0.09 60.46 9.87 70.25
70 337.7.3.3 75.08 13.37 73.75 19.12 79.49
71 250.10.5.4 4454 -14.53 45.84 1.78 62.15
72 88.5.3.6 70.03 9.06 69.43 16.18 76.56

73 250.10.5.1 66.36 5.19 65.56 13.87 74.25
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Quadro 11A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos
aditivos (u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel diametro de
frutos, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum

selecionados.

Ranque Individuo  Fenoétipo aditivo  u+a Ganho média
1 313.17.9.7 35.35 2.31 34.17 5.23 37.09
2 313.17.6.5 34.91 2.89 34.75 6.02 37.87
3 20.17.85 29.14 -1.12 30.73 241 34.26
4 313.17.6.1 36.46 3.58 3543 7.14 39.00
5 20.17.8.2 28.90 -1.23 30.63 2.27 34.13
6 313.17.9.2 35.48 2.37 3422 5.30 37.16
7 313.17.9.3 31.81 0.75 32.61 3.89 35.75
8 104.2.8.4 38.80 5.51 37.36 10.09 41.94
9 88.13.2.6 29.73 -1.87 29.99 1.88 33.74
10 104.2.3.6  29.32 -2.27 2959 1.60 33.46
11 313.17.6.3 35.44 3.13 3498 6.21 38.06
12 20.17.84 31.93 0.11 31.96 3.48 35.33
13 313.17.7.1 34.54 1.47 33.32 4.65 36.51
14 313.17.4.7 32.66 -0.14 31.71  3.26 35.12
15 104.2.6.2 26.60 -5.02 26.84 0.61 32.46
16 313.17.9.1 31.85 0.77 32.62 3.99 35.84
17 250.10.8.7 34.90 2.87 34.72 5.93 37.78
18 313.17.7.4 30.17 -0.46 31.40 2.87 34.72
19 104.2.3.3 34.31 -0.07 31.79 3.30 35.16
21 20.17.8.6 34.54 3.63 3548 7.30 39.15
22 250.10.8.4 35.83 1.83 33.68 4.90 36.75
23 313.17.6.6 33.91 2.43 3429 544 37.30
24 104.2.6.6 34.80 2.84 34.70 5.84 37.70
25 313.17.4.6 26.94 -4.87 26.99 0.64 32.50
26 104.2.3.4 30.34 -1.16 30.69 2.37 34.23
27 104.2.3.2 23.54 -4.81 27.04 0.68 32.53
28 88.13.2.3 30.05 -1.95 2991 1.85 33.70
29 88.13.25 24.19 -4.31 2755 0.75 32.60
30 20.17.8.3 31.59 -1.05 30.81 251 34.37
31 317.5.6.2 34.28 1.14 33.00 441 36.26
32 104.2.6.4 41.74 6.95 38.80 1094 42.79
33 88.13.2.2 26.04 -5.26 26.59 0.57 32.43
34 104.2.3.5 34.88 0.40 32.26 361 35.47
35 250.10.8.5 30.45 -1.77 30.09 1.98 33.83
36 313.17.4.4 35.44 3.11 3496 6.11 37.97
37 313.17.7.3 31.34 -0.72 31.13 2.69 34.54
38 88.5.10.1 32.95 0.77 32.62 3.94 35.79
39 104.2.3.1 27.96 -2.74 29.12 131 33.16
40 104.2.8.3 28.79 -2.50 29.35 143 33.28
41 313.17.4.3 40.30 6.17 38.02 10.51 42.36
42 250.10.6.4 28.32 -2.05 29.80 1.79 33.64
43 250.10.5.3 33.10 1.18 33.03 4.47 36.32
44 250.10.1.5 32.86 1.26 33.11 4.59 36.44
45 88.13.2.1 33.43 1.11 32.96 4.35 36.21
46 313.17.4.1 3041 -1.57 30.29 211 33.96
47 93.1.3.3 29.02 -1.75 30.11 2.04 33.90
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Quadro 11A: Cont.

Ranque Individuo  Fenodtipo  aditivo  u+a Ganho média
48 85.6.10.6  30.19 -1.82 30.04 1.94 33.80
49 88.5.3.1 33.85 0.02 31.87 3.35 35.20
50 309.7.34 31.62 -0.54 31.32 2.83 34.69
51 104.2.6.6 29.45 0.97 32.83 4.14 35.99
52 20.10.8.2 23.05 -6.58 25.27 0.10 31.96
53 101.1.2.3 38.14 4.10 35.96 8.51 40.37
54 250.10.3.2 24.57 -4.46 2740 0.71 32.57
55 250.10.5.5 28.51 -2.35 2950 1.54 33.40
56 250.8.5.6 37.48 3.29 35.15 641 38.26
57 313.17.3.1 37.27 1.58 3344 471 36.57
58 88.13.24 32.28 -0.17 31.68 3.18 35.03
59 250.8.54 29.19 -2.10 29.75 1.69 33.55
60 250.10.5.6 24.83 -3.90 2795 0.81 32.66
61 237.15.45 34.64 2.04 33.90 5.16 37.02
62 313.17.3.6 35.27 2.40 34.25 5.37 37.23
63 250.10.6.2 32.22 -0.20 31.66 3.14 34.99
64 313.17.3.5 32.90 1.09 32.94 430 36.15
65 313.17.3.3 33.83 0.51 32.37 3.80 35.65
66 313.17.4.5 25.80 -3.03 28.83 1.10 32.96
67 250.10.8.3 33.12 0.06 31.92 3.43 35.29
68 250.10.6.3 37.03 3.81 35.66 7.64 39.50
69 309.7.3.7 34.57 1.82 33.68 4.84 36.69
70 337.7.3.3 35.30 3.55 3541 6.87 38.72
71 250.10.5.4 29.83 -1.42 3044 2.21 34.06
72 88.5.3.6 32.11 0.93 32.78 4.04 35.89

73 250.10.5.1 29.66 -1.40 3045 2.24 34.10
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Quadro 12A Valores fenotipicos, efeito aditivo predito (a), valores genéticos
aditivos (u+a), ganho genético e nova média predita, para a variavel espessura do
pericarpo, para os 73 melhores individuos de Capsicum annuum var. annuum
selecionados.

Ranque Individuo  Fendtipo aditivo u+a Ganho média
1 313.17.9.7 2.80 0.16 291 0.37 3.12
2 313.17.6.5 3.23 0.38 3.13 0.54 3.29
3 20.17.85 2.70 0.09 2.84 0.32 3.07
4 313.17.6.1 2.93 0.27 3.02 0.45 3.20
5 20.17.8.2 2.40 -0.02 2.73 0.27 3.01
6 313.17.9.2 3.38 0.37 3.12 0.54 3.28
7 313.17.9.3 3.33 0.36 3.10 0.52 3.26
8 104.2.8.4 3.20 0.29 3.04 0.47 3.22
9 88.13.2.6 2.80 -0.16 2.58 0.16 291
10 104.2.3.6  2.77 -0.10 2.65 0.20 2.95
11 313.17.6.3 2.95 0.28 3.02 0.46 3.21
12 20.17.8.4 3.10 0.24 2.99 0.43 3.18
13 313.17.7.1 3.45 0.51 3.26 0.64 3.38
14 313.17.4.7 2.63 0.00 2.75 0.28 3.02
15 104.2.6.2 2.33 -0.38 2.37 0.06 2.81
16 313.17.9.1 2.68 0.12 2.86 0.33 3.08
17 250.10.8.7 2.63 -0.06 2.69 0.23 2.98
18 313.17.7.4 3.20 0.42 3.17 0.59 3.33
19 104.2.3.3 2.97 -0.03 2.72 0.26 3.01
21 20.17.8.6  2.90 0.18 2.93 0.38 3.13
22 250.10.8.4 3.93 0.55 3.29 0.66 3.41
23 313.17.6.6 2.80 0.00 2.75 0.27 3.02
24 104.2.6.6 3.58 0.51 3.25 0.62 3.37
25 313.17.46 2.33 -0.38 2.37 0.07 2.81
26 104.2.3.4 2.90 0.10 2.85 0.33 3.07
27 104.2.3.2 2.00 -0.38 2.36 0.06 2.81
28 88.13.2.3 2.75 -0.11 2.64 0.19 2.94
29 88.13.25 1.73 -0.56 2.19 0.02 2.76
30 20.17.8.3 2.28 -0.36 2.39 0.07 2.82
31 317.5.6.2 2.73 0.11 2.85 0.33 3.08
32 104.2.6.4 3.00 0.16 291 0.36 3.11
33 88.13.2.2 245 -0.34 241 0.08 2.83
34 104.2.3.5 2.43 -0.30 2.45 0.10 2.85
35 250.10.85 2.77 -0.10 2.65 0.20 2.95
36 313.17.44 2.17 -0.23 2.52 0.13 2.88
37 313.17.7.3 3.28 0.24 2.99 0.44 3.18
38 88.5.10.1 3.33 0.47 3.21 0.61 3.36
39 104.2.3.1 2.68 -0.04 2.70 0.25 3.00
40 104.2.8.3 1.95 -0.40 2.34 0.06 2.80
41 313.17.4.3 3.00 0.22 2.96 0.41 3.16
42 250.10.6.4 3.13 0.19 2.93 0.39 3.14
43 250.10.5.3 3.18 0.15 2.90 0.35 3.10
44 250.10.1.5 2.80 0.12 2.87 0.34 3.08
45 88.13.2.1  4.00 0.80 3.54 0.80 3.55
46 313.17.41 2.50 -0.27 2.47 0.11 2.86

47 93.1.3.3 2.68 0.02 2.77 0.28 3.03
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Quadro 12A: Cont.

Ranque  Individuo Fenotipo aditivo u+a Ganho média
48 85.6.10.6 2.28 -0.38 2.37 0.07 2.82
49 88.5.3.1 2.55 -0.20 2.55 0.15 2.90
50 309.7.34 2.43 -0.14 2.61 0.17 2.92
51 104.2.6.6 2.55 0.05 2.80 0.29 3.04
52 20.10.8.2 1.95 -0.52 2.23 0.03 2.77
53 101.1.2.3 2.63 -0.07 2.67 0.22 2.97
54 250.10.3.2 3.45 0.37 3.12 0.52 3.27
55 250.10.5.5 2.93 -0.06 2.69 0.24 2.99
56 250.8.5.6 2.60 0.05 2.79 0.29 3.04
57 313.17.3.1 2.90 -0.10 2.64 0.20 2.94
58 88.13.24 3.63 0.56 3.31 0.69 3.43
59 250.8.54 2.38 -0.32 2.43 0.09 2.84
60 250.10.5.6 2.23 -0.35 2.40 0.08 2.82
61 237.15.45 3.50 0.38 3.13 0.55 3.30
62 313.17.3.6 3.70 0.61 3.35 0.70 3.45
63 250.10.6.2 2.88 0.28 3.03 0.47 3.21
64 313.17.3.5 2.60 -0.06 2.69 0.24 2.98
65 313.17.3.3 3.88 0.65 3.40 0.74 3.49
66 313.17.45 2.58 0.17 2.92 0.38 3.12
67 250.10.8.3 2.40 -0.08 2.67 0.22 2.96
68 250.10.6.3 3.03 0.09 2.83 0.32 3.07
69 309.7.3.7 2.58 -0.07 2.68 0.23 2.98
70 337.7.3.3 2.60 0.07 2.81 0.31 3.05
71 250.10.5.4 2.85 -0.03 2.72 0.25 3.00
72 88.5.3.6 3.18 0.26 3.01 0.45 3.19

73 250.10.5.1 2.95 0.05 2.80 0.30 3.05




Ranque Progénie Planta Pungéncia Ranque Progénie Planta Pungéncia Ranque Progénie Planta Pungéncia

Fz4 Fs Fz4 Fs Fz4 Fs

1 313.17.9 7 Ausente 26 104.2.3 4 Presente 51 104.2.6 6 Presente
2 313.17.6 5 Presente 27 104.2.3 2 Presente 52 20.10.8 2 Presente
3 20.17.8 5 Ausente 28 88.13.2 3 Presente 53 101.1.2 3 Ausente
4 313.17.6 1 Presente 29 88.13.2 5 Presente 54 250.10.3 2 Presente
5 20.17.8 2 Presente 30 20.17.8 3 Presente 55 250.10.5 5 Presente
6 313.17.9 2 Presente 31 317.5.6 2 Presente 56 250.8.5 6 Presente
7 313.17.9 3 Presente 32 104.2.6 4 Presente 57 313.17.3 1 Presente
8 104.2.8 4 Presente 33 88.13.2 2 Presente 58 88.13.2 4 Presente
9 88.13.2 6 Presente 34 104.2.3 5 Presente 59 250.8.5 4 Presente
10 104.2.3 6 Presente 35 250.10.8 5 Presente 60 250.10.5 6 Presente
11 313.17.6 3 Presente 36 313.17.4 4 Presente 61 237.15.4 5 Presente
12 20.17.8 4 Presente 37 313.17.7 3 Presente 62 313.17.3 6 Presente
13 313.17.7 1 Presente 38 88.5.10 1 Ausente 63 250.10.6 2 Presente
14 313.17.4 7 Presente 39 104.2.3 1 Presente 64 313.17.3 5 Presente
15 104.2.6 2 Presente 40 104.2.8 3 Presente 65 313.17.3 3 Presente
16 313.17.9 1 Presente 41 313.17.4 3 Presente 66 313.17.4 5 Presente
17 250.10.8 7 Presente 42 250.10.6 4 Presente 67 250.10.8 3 Presente
18 313.17.7 4 Presente 43 250.10.5 3 Presente 68 250.10.6 3 Presente
19 104.2.3 3 Presente 44 250.10.1 5 Presente 69 309.7.3 7 Presente
20 104.2.8 2 Presente 45 88.13.2 1 Presente 70 337.7.3 3 Ausente
21 20.17.8 6 Presente 46 313.17.4 1 Presente 71 250.10.5 4 Ausente
22 250.10.8 4 Presente 47 93.1.3 3 Presente 72 88.5.3 6 Ausente
23 313.17.6 6 Presente 48 85.6.10 6 Presente 73 250.10.5 1 Presente
24 104.2.6 1 Presente 49 88.5.3 1 Ausente
25 313.17.4 6 Presente 50 309.7.3 4 Ausente

Quadro 13A Presenca ou auséncia de capsaicina nas 73 plantas selecionadas pelo indice de sele¢ao proposto por Mulamba e Mock.

TET



