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RESUMO

Carneiro  Bueno  dos  Santos,  Eliane.  Respostas  morfogenéticas  de  genótipos  de 
feijão  comum e  controle  alternativo  de  Diabrotica  speciosa  (Germar,  1824)(Col.: 
Chrysomelidae).  202 f.  Tese (Doutorado em  Agronomia)  –  Programa  de  Pós-
Graduação em Agronomia (Área de Concentração: Produção vegetal), Universidade 
Tecnológica Federal do Paraná (UTFPR). Pato Branco, 2020.

O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.)  é uma das leguminosas mais cultivadas 
mundialmente de grande importância social  e  econômica para o Brasil  e  para o 
estado do Paraná. No entanto, esta cultura sobre perdas consideráveis por danos 
causados por Diabrotica speciosa (Col.: Chrysomelidae), principalmente sob cultivo 
em sistema orgânico. Os mecanismos de defesa das plantas a insetos podem ser de 
natureza química,  física  ou morfológica,  e  podem ser  constitutivos  ou induzidos. 
Quando as plantas são atacadas por insetos são ativados mecanismos de defesa 
via  percepção  e  transdução  de  sinal  para  ativar  genes  que  codificam proteínas 
reguladoras da transcrição e a expressão de genes de defesa. Este trabalho teve 
como objetivo analisar o controle de genes das famílias bZIP, MYB, WRKY e Whirly 
responsáveis pela resposta das plantas a insetos. Avaliar respostas morfogenéticas 
de  genótipos  de  feijão  comum  e  testar  produtos  biológicos  no  controle  de  D. 
speciosa. Foi realizado estudo in silico da regulação dos promotores de genes dos 
fatores de transcrição (bZIP, MYB, WRKY e Whirly) que atuam na sinalização de 
resposta  de  defesa  contra  estresse  biótico  no  feijão  comum.  Foram  realizados 
bioensaios para analisar a resposta por antixenose de D. speciosa aos genótipos de 
feijão comum, através de atratividade e consumo, análises morfológicas, bioquímica 
e molecular. Para verificar o controle de  D. speciosa foi  realizado bioensaio com 
azadiractina, Metarhizium anisopliae e Beauveria bassiana. Os resultados da análise 
in silico mostraram que os ERACs mais frequentes relacionados com a resposta de 
defesa  a  estresse  biótico  foram  WRE  3,  W-box,  S-Box.  A  partir  de  análise  de 
preferência,  consumo,  análises  morfológica,  bioquímica  e  molecular  foi  possível 
verificar que os genótipos IPR Uirapuru, IPR Tangará e IAC Imperador foram os que 
apresentaram características que proporcionaram maior tolerância em teste com e 
sem chance de escolha, área consumida, atividade das enzimas, expressão gênica 
e açúcar total,  BRS Esplendor,  BRS Campeiro,  IPR Tuiuiú e ANFc9 apresentam 
tolerância moderada e IPR Curió e BRS Estilo foram mais suscetíveis. No bioensaio 
de controle, azadiractina, M. anisopliae e B. bassiana foram eficientes no controle de 
D. speciosa.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris. Expressão Gênica. Controle Biológico.



ABSTRACT

Carneiro  Bueno  dos  Santos,  Eliane.  Morphogenetic  responses  of  common  bean 
genotypes  and  alternative  control  of  Diabrotica  speciosa (Germar,  1824)(Col.: 
Chrysomelidae). 202 f. Thesis (Ph.D. in Agronomy) - Graduate Program in Agronomy 
(Concentration Area: Crop),  Federal University of  Technology – Paraná (UTFPR). 
Pato Branco, 2020.

The common bean (Phaseolus vulgaris  L.) is one of the most cultivated legumes 
worldwide  of  great  social  and  economic  importance  for  Brazil  and  the  state  of 
Paraná.  However,  this  crop over  considerable  losses  due to  damage caused  by 
Diabrotica  speciosa (Col.:  Chrysomelidae),  mainly  under  organic  cultivation.  The 
defense  mechanisms  of  plants  against  insects  can  be  chemical,  physical  or 
morphological  in  nature,  and  can  be  constitutive  or  induced.  When  plants  are 
attacked by insects,  defense mechanisms are activated via signal perception and 
transduction to activate genes encoding transcriptional regulatory proteins and the 
expression of defense genes. This work aimed to analyze the control of genes of the 
families bZIP,  MYB, WRKY and Whirly  responsible  for  the response of  plants  to 
insects.  Evaluate morphogenetic  responses of  common bean genotypes and test 
biological products to control  D. speciosa. An in silico study was carried out on the 
regulation of gene promoters of transcription factors (bZIP, MYB, WRKY and Whirly) 
that act in signaling the defense response against biotic stress in common beans. 
Bioassays were carried out to analyze the response by D. speciosa to the common 
bean  genotypes  by  means  of  attractiveness  and  consumption,  morphological, 
biochemical and molecular analyzes. To verify the control of D. speciosa, a bioassay 
was carried out with azadiractin, Metarhizium anisopliae and  Beauveria bassiana. 
The results of the in silico analysis showed that the most frequent ERACs related to 
the defense response to biotic stress were WRE 3, W-box, S-Box. From the analysis 
of  preference,  consumption,  morphological,  biochemical  and molecular  analysis  it 
was  possible  to  verify  that  the  genotypes  IPR  Uirapuru,  IPR  Tangará  and  IAC 
Imperador were the ones that showed characteristics that provided greater tolerance 
in testing with and without chance of choice, area consumed, enzyme activity, gene 
expression and total sugar, BRS Esplendor, BRS Campeiro, IPR Tuiuiú and ANFc9 
have moderate tolerance and IPR Curió and BRS Estilo were more susceptible. In 
the control  bioassay,  azadiractin,  M. anisopliae and  B.  bassiana were efficient  in 
controlling D. speciosa.

Keywords: Phaseolus vulgaris. Gene expression. Biological control.
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1 INTRODUÇÃO

O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma leguminosa amplamente 

cultivada e consumida em diferentes regiões do mundo. Uma das principais fontes 

de proteínas, carboidratos, fibras alimentares e antioxidantes, minerais como cálcio, 

fósforo, ferro e zinco (CHANG-SIDORCHUK et al., 2017; MUKANKUSI et al., 2019). 

No entanto, o cultivo e produtividade de  P. vulgaris  são comprometidos pela sua 

susceptibilidade a estresses bióticos e abióticos.

Estresses  causados  por  doenças  e  insetos,  são  responsáveis  por 

perdas  consideráveis  a  cultura  do  feijão.  Sendo  os  principais  insetos-praga,  a 

mosca-branca  (Bemisia  tabaci Gennadius  Middle  East-Asia  Minor)  (Hemiptera: 

Aleyrodidae),  Diabrotica  speciosa (Germar,  1824)  (Coleoptera:  Chrysomelidae), 

cigarrinhas  (Hemiptera:  Auchenorrhyncha)  e  percevejos  (Hemiptera:  Heteroptera) 

(TEODORO et al., 2014; SOUZA; PACHOUTE, 2019).

Diabrotica  speciosa encontra-se  disseminada  em  todos  os  estados 

brasileiros e outros países da América do Sul (ROSA; TRECHA; MEDINA, 2013). É 

uma espécie polífaga, os adultos danificam a parte aérea de diversas culturas como 

as hortaliças,  feijão,  soja  e  girassol,  causando desfolha  e  em alguns casos são 

vetores de patógenos, como viroses e doenças bacterianas para diversas espécies 

de plantas (VIANA, 2010; LAUMANN et al., 2004). Quando o ataque ocorre na fase 

inicial da cultura (uma semana após a emergência), dois insetos adultos por planta 

podem provocar desfolha de até 16%, em 24 horas de alimentação  (SILVA et al., 

2003). 

O  controle  de  Diabrotica  speciosa é  realizado  basicamente  com 

inseticidas  químicos  de  largo  espectro.  Porém,  é  evidenciado  que  o  uso 

indiscriminado  de  inseticidas  causa  ressurgência  e  resistência  de  insetos-praga, 

danos ao meio ambiente e comprometem a segurança alimentar. Visando a auxiliar 

no Manejo Integrado de Praga (MIP) da cultura do feijão, o controle com produtos 

biológicos e cultivares resistentes a insetos são técnicas de manejo sustentáveis e 

eficientes a nível econômica e ambientalmente (MUKANKUSI et al., 2019; BAMISILE 

et al., 2019).  

Fungos entomopatogênicos e  inseticidas botânicos como o nim são 

amplamente utilizados em todo o mundo como estratégias de controle efetivas e 
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seguras,  preservando  os  inimigos  naturais  e  reduzindo  o  risco  de  resistência, 

principalmente  na  agricultura  orgânica  (RIBEIRO  et  al.,  2012;  BAMISILE  et  al., 

2019). Beauveria bassiana e Metarhizium anisopliae (Ascomycota: Hypocreales) são 

usados  como  agentes  de  controle  biológico  de  insetos  e  ácaros  praga,  sendo 

considerados  ambientalmente  seguros  (GOLEBIOWSK  et  al.,  2020).  Produtos  à 

base de nim, principal composto ativo a azadiractina, têm sido utilizado com sucesso 

contra muitos artrópodes (VENZON et al., 2008).

Outro método de controle de insetos-praga é a resistência da planta 

hospedeira,  caracterizada  pelo  uso  de  cultivares  que  possuem  mecanismos 

químicos, físicos e/ou morfológicos agindo isoladamente ou em combinação para 

reduzir a infestação de insetos, afetando a preferência de herbívoros (antixenose) 

efeitos adversos na biologia (antibiose) ou, ainda, recompondo partes injuriadas ou 

possuindo maior  capacidade de suporte  a densidades de injúrias  comparadas a 

outras plantas (tolerância) (MITCHELL et al., 2016). Portanto, torna-se necessário 

compreender  a  base  molecular  da  interação  entre  a  planta  hospedeira  e  seu 

herbívoro para definir a melhor estratégia para implantação de resistência (MASON 

et al., 2019). 

As  plantas  apresentam uma  complexa  rede  de  resposta  de  defesa 

contra ataques de insetos e patógenos. As plantas reagem a herbivoria através dos 

receptores  de reconhecimento  de padrões (PRRs) do  inglês  Pattern  Recognition 

Receptor,  localizados  na  membrana  plasmática  que  permitem  as  plantas 

reconhecerem padrões de herbívoros ou patógenos, incluindo padrões moleculares 

associados a micróbios/ patógenos/ herbívoros/ danos (MAMPs/ PAMPs/ HAMPs/ 

DAMPs)  do  inglês  Microbes-Associated  Molecular  Patterns  (MAMPs);  Pathogen-

Associated  Molecular  Patterns  (PAMPs);  Damage-Associated  Molecular  Patterns 

(DAMPs), muitos dos quais induzem o rápido acúmulo de fito-hormônios como Ácido 

Jasmônico (JA), Ácido Salicílico (SA), Etileno (ET), Auxina e Ácido Abscísico (ABA) 

direta ou indiretamente por meio de cascatas de proteínas quinases ativadas por 

mitogênio, proteínas quinases dependentes de cálcio, íons cálcio e a explosão de 

espécies reativas de oxigênio (NGUYEN et al., 2017; STAHL, et al., 2018; MÜLLER 

et al., 2019; CHEN et al., 2020).

Durante  a  ativação  de  redes  de  sinalização  e  expressão  de  genes 

relacionados à defesa, os Fatores de Transcrição (FTs) e os Elementos Regulatórios 
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de  Ação  Cis  (ERACs)  desempenham  um  papel  importante,  potencializando  a 

expressão de genes de defesa e as respostas imunes da planta (KONG et al., 2018). 

O  sinal  do  estresse  chega  ao  núcleo  por  meio  da  mudança  na  atividade  das 

proteínas que se ligam ao DNA, ativando os FTs que interagem especificamente 

com os ERACs dos genes, alterando sua expressão (FICHMAN et al., 2015).

Com  avanços  das  técnicas  e  sequenciamento  muitas  informações 

estão  disponíveis,  nos  bancos  de  dados  de  acesso  público,  para  muitos  genes 

relacionados a diferentes estresses em plantas, principalmente para plantas modelo 

(DHANAPAL; GOVINDARAJ, 2015). A identificação dos FTs e a sua interação com 

ERACs na cultura de feijão através de ferramentas de análise  in silico auxiliam na 

caracterização  da  regulação  e  expressão  de  genes  de  defesa  em  resposta  ao 

ataque de insetos, visando identificar vias de sinalização para a defesa. 

Neste  sentido,  o  objetivo  deste  trabalho  foi  identificar  por  meio  de 

análise in silico, a regulação dos fatores de transcrição MYB, WRKY, bZIP e Whirly 

relacionados  com  reposta  a  estresses  bióticos  no  genoma  do  feijão,  avaliar  as 

respostas morfogenéticas de genótipos de feijão comum à  D. speciosa e controle 

alternativo deste inseto.
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2. Revisão Bibliográfica

2.1 Importância econômica do feijão

O  feijão  comum (Phaseolus  vulgaris  L.)  é  uma  leguminosa  de  alto 

impacto  econômico  e  social.  Uma  das  principais  fontes  de  proteína  e 

micronutrientes,  fundamentais  para  a  nutrição  de  milhares  de  pessoas 

principalmente  nos  países  em  desenvolvimento,  além  de  fonte  de  renda  para 

agricultura familiar (CHANG-SIDORCHUK et al., 2018; CARBAS et al., 2020). 

Phaseolus vulgaris  é uma espécie diplóide autógama (2n = 2x = 22) 

com um genoma relativamente pequeno (~ 587 Mb), com 27.433 locos codificadores 

de 36.995 transcritos de proteínas identificados. A domesticação do feijão comum 

data de aproximadamente 8.000 anos (MCCLEAN et al.,  2008; SCHMUTZ et al., 

2014).  As variedades de feijão comum atualmente cultivadas são descritas como 

originárias de dois pools gênicos geograficamente isolados, um na Mesoamérica (P. 

vulgaris var. mexicanus) e outro nas regiões norte e sul dos Andes (P. vulgaris var. 

abrigineus) (RENDÓN-ANAYA et al., 2017), que se espalharam para outras partes 

do mundo dando origem a acessos locais pela seleção ao longo do tempo e da 

adaptação a várias condições de desenvolvimento (MADAKBAS et al., 2016). 

O  cultivo  do  feijão  comum  é  amplamente  difundido  pelos  estados 

brasileiros, sendo cultivado durante todo o ano, sob diferentes sistemas e usando 

distintos níveis tecnológicos, em três épocas de semeadura: a safra das águas, no 

qual  a  semeadura  acontece  entre  os  meses  de  agosto/outubro  ou 

novembro/dezembro,  com colheita  entre  novembro  e  março.  A  segunda  é  mais 

praticada nas regiões Nordeste e Sudeste, cuja semeadura acontece entre janeiro e 

abril e a colheita entre abril e julho. Na região Centro-Oeste e Sudeste, a terceira 

safra ou feijão de inverno irrigado é comum (RICHETTI; ITO, 2015). 

A produção mundial de feijão comum foi de aproximadamente 31.771,8 

milhões de toneladas, sendo o Brasil o terceiro maior produtor, ficando atrás apenas 

da Índia e Myanmar (FAO, 2018). O Brasil produziu 3.022,5 milhões de toneladas na 

safra 2018/19, com área total de 2.9 milhões de hectares. O Paraná é o principal 

Estado produtor de feijão, com produção superior a 600 mil toneladas, neste mesmo 

período (CONAB, 2020). Os municípios paranaenses que se destacam na produção 
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nacional são: Prudentópolis, Irati, Tibagi, Vitorino, Castro, Ivaí, Palmeira, Reserva, 

Lapa,  Pato  Branco,  Bom Sucesso do Sul,  Cruz Machado,  São João do Triunfo, 

Ipiranga,  Campo  Largo  e  Renascença,  os  quais  juntos  responderam  por 

aproximadamente 267 mil toneladas ou 9% do total produzido no país (SEAB, 2016). 

Apesar  dos  avanços  tecnológicos  e  melhorias  empregadas  na  área 

agrícola,  a  produção  de  feijão  comum  se  mantém  estável,  evidenciando  a 

sensibilidade desta cultura aos fatores que podem afetar a produtividade, tais como, 

déficit hídrico, temperatura, doenças e insetos-praga (WU et al., 2017). 

2.2 Interação planta-inseto

As  plantas  estão  expostas  constantemente  a  pressões  bióticas  e 

abióticas na natureza. Pela sua abundância e diversidade, os insetos estão entre as 

ameaças mais importantes à sobrevivência das plantas. Após milhões de anos de 

pressão  de  seleção  gerada  por  insetos  herbívoros,  as  plantas  desenvolveram 

mecanismos de defesa sofisticados. Assim, torna-se necessário maior compreensão 

sobre a ecologia e evolução das interações planta-inseto (SCHUMAN; BALDWIN, 

2016; ERB; REYMOND, 2019).

As  plantas  resistentes  possuem  mecanismos  que  suprimem  a 

abundância  de  insetos  praga  ou  aumentam  o  nível  de  tolerância  aos  danos, 

alterando a relação do inseto praga com seu hospedeiro. Como a relação entre o 

inseto e a planta é afetada depende do tipo de resistência, por exemplo: Antibiose, 

antixenose ou tolerância (VERDUGO; FRANCIS; RAMIRES, 2016). 

A  antixenose  ocorre  quando  há  uma  dissuasão  da  planta  para 

alimentação, oviposição ou abrigo, geralmente é expressa como não preferência do 

inseto  por  uma planta  resistente  em comparação  com uma planta  suscetível.  A 

antibiose é caracterizada por efeitos prejudiciais à biologia do inseto, geralmente 

resulta em aumento da mortalidade ou redução da longevidade e reprodução do 

inseto  e a tolerância é a capacidade da planta de suportar  ou recuperar-se dos 

danos causados pelo inseto, a tolerância é a resposta da planta a um inseto-praga 

(SEIFI et al., 2013; PAIVA et al., 2018). 

As  plantas  reagem  à  percepção  rápida  e  precisa  dos  sinais  dos 
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herbívoros  para  mobilizar  as  defesas  contra  seus  ataques.  Os  Receptores  de 

Reconhecimento de Padrões (PRRs) localizados na membrana plasmática permitem 

que as plantas reconheçam padrões de herbívoros ou patógenos, incluindo Padrões 

Moleculares  Associados  a  Microrganismos  /  Patógenos  /  Herbívoros  /  Danos 

(MAMPs / PAMPs / HAMPs / DAMP, respectivamente), muitos dos quais induzem o 

rápido acúmulo de Jasmonatos (JAs) direta ou indiretamente por meio de cascatas 

de  proteína  quinase  ativadas  por  mitógeno,  proteínas  quinases  dependentes  de 

cálcio (ROMEIS; HERDE, 2014; ZHANG et al., 2017), íons cálcio e a explosão de 

espécies reativas de oxigênio (Figura 1) (CHOI et al., 2017; TOYOTA et al., 2018). 

Após  o  reconhecimento  de  sinais,  as  plantas  expressam  defesas 

diretas e indiretas reguladas principalmente pelas ações dos hormônios JA, Etileno 

(ET) e/ ou Ácido Salicílico (SA). JA e/ou ET desencadeiam a produção a jusante de 

compostos de defesa eficazes contra insetos mastigadores (WAR et al., 2018). Os 

herbívoros podem superar as defesas da planta secretando efetores produzidos pelo 

próprio inseto, para suprimir as respostas do organismo atacado (KANT et al., 2015; 

STAHL, et al., 2018). 
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Figura  1  – Representação  esquemática  de  respostas  de  defesa  em  uma  planta  atacada  por 

herbívoros. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Respostas  de  defesa  em  uma  planta  atacada  por  herbívoros.  (A)  Os  elicitores  derivados  de 
herbívoros  são  percebidos  por  receptores  não  identificados  nas  membranas  plasmáticas, 
desencadeando uma rápida ativação de MAPKs seguida pela biossíntese de fitohormônios, JA, JA-Ile 
e etileno. Após várias etapas de transdução de sinalização, fatores de transcrição (MYC2 e ERFs, por 
exemplo) regulam o acúmulo de metabólitos secundários não voláteis, que funcionam como defesas 
diretas  contra  herbívoros.  (B)  Compostos  voláteis  de  plantas  induzidos  por  herbivoria  recrutam 
inimigos  naturais  acima  do  solo  (como  vespas  parasitas)  e  abaixo  do  solo  (nematóides 
entomopatogênicos, por exemplo) para defender indiretamente as plantas contra herbívoros. Linhas 
sólidas indicam rotas relatadas em monocotiledôneas, linhas tracejadas indicam rotas identificadas 
em dicotiledôneas (QI et al., 2018).

2.3 Expressão de genes relacionados com defesa da planta

As  plantas  têm  diferentes  mecanismos  de  adaptação  e  resistência 

contra estresses bióticos e abióticos. Assim, são capazes de realizar respostas de 

defesa através de mecanismos fisiológicos, bioquímicos e moleculares (FARHANGI-

ABRIZ;  GHASSEMI-GOLEZANI,  2019).  Essas respostas  incluem modificações na 

expressão  gênica,  biossíntese  de  proteínas  especializadas  e  metabólitos 

secundários, alterações na sinalização hormonal e atividades antioxidantes. 

As  respostas  hormonais  desempenham  papéis  importantes  no 
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crescimento  e  desenvolvimento  das  plantas.  Além  de  regulação  das  vias  de 

transdução  de  sinal  durante  reações  a  estresses  bióticos  e  abióticos  (PELEG; 

BLUMWALD, 2011; KHAN et al., 2018). O jasmonato, incluindo o ácido jasmônico e 

seus derivados da ciclopentanona, atuam na regulação das respostas defensivas 

das  plantas  contra  estresses  bióticos  e  abióticos  (SAXENA  et  al.,  2019;  ERB; 

MELDAU; HOWE, 2012). 

A  percepção  do  ataque  de  insetos  provoca  localmente  e 

sistemicamente a síntese rápida de jasmonato, que é percebida pela proteína CO-1 

da F-box para recrutar ainda mais repressores JAZ para ubiquitinação e degradação, 

liberando assim fatores de transcrição que subsequentemente ativam a defesa das 

plantas contra o ataque de insetos (WANG et al., 2019) (Figura 2). As proteínas do 

domínio  ZIM  Jasmonato  (JAZ)  atuam como  os  principais  repressores  na  via  de 

sinalização JA. Em resposta a estímulos, o aumento de JA-Ile promove diretamente 

a interação entre as proteínas JAZ e COI1, levando à ubiquitinação das proteínas 

JAZ  e  sua  degradação  através  do  proteossoma  26S  (SHEARD et  al.,  2010),  e 

posteriormente,  a  degradação  dos  JAZs  leva  a  uma  repressão  dos  fatores  de 

transcrição que, por sua vez, ativam a expressão gênica defensiva (Figura 2).

Uma vez formados, os compostos JA podem ser transportados para o 

núcleo para ativação da expressão do gene responsivo a JA ou exportados para fora 

da  célula  para  transmissão  intercelular  ou  de  longa  distância  sob  a  ação  de 

transportadores (NGUYEN et al., 2017; WANG et al., 2019). 

Portanto, após a sinalização, as plantas acumulam rapidamente o JA, 

que subsequentemente desencadeia a reprogramação transcricional em larga escala 

de muitos genes relacionados à defesa, incluindo aqueles que codificam proteínas 

com  propriedades  antinutricionais  no  intestino  do  inseto,  como  inibidores  de 

proteinase e treonina-desaminase, controlando a formação de barreiras físicas que 

impedem a invasão de insetos (por exemplo, tricomas) ou modulando a biossíntese 

de metabólitos secundários, tóxicos / repelentes aos herbívoros ou capazes de atrair 

inimigos naturais dos insetos herbívoros, ativação de antioxidantes enzimáticos para 

eliminação de espécies reativas de oxigênio (EROs) (LI et al., 2018; WANG et al., 

2019) 

O JAZ regula várias respostas do JA agindo sobre diferentes fatores de 

transcrição  a  jusante.  Fatores  de  transcrição  e  complexos  transcricionais  que 
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interagem  com  JAZ  foram  identificados  como  participantes  da  resistência  das 

plantas aos insetos (WASTERNACK; SONG, 2017). Esses FTs desempenham um 

papel no acúmulo de metabólitos especializados, seja por repressão ou via ativação 

da expressão gênica (CHEZEM; CLAY, 2016). 

A  regulação  transcricional  da  expressão  gênica  em  plantas  é 

potencializada por ERACs que recrutam fatores de transcrição. Os FTs são a classe 

predominante de genes de ação-trans que regulam estrategicamente o crescimento 

da cultura sob condições de estresse, mediante a ligação específica a ERACs e a 

ativação da transcrição de genes relacionados à defesa, integra múltiplas redes de 

sinalização  sinérgica/antagônica  de  vários  outros  FTs  e  genes  funcionais, 

melhorando assim a adaptabilidade fenotípica e fisiológica da planta sob condições 

de estresse (CHOW et al., 2018; RAI et al., 2019).

Os fatores de transcrição mais conhecidos pelo seu envolvimento com 

a defesa de plantas são os das famílias ERF, bZIPs, NPR1, Myb, Whirly e WRKY 

(EULGEM, 2005). Os fatores de transcrição WRKY têm diversas funções biológicas 

na resistência de doenças de plantas, respostas de estresse abiótico, privação de 

nutrientes,  senescência,  desenvolvimento de sementes,  tricomas e embriogênese 

(BAKSHI; OELMÜLLER, 2014). 

O  SlWRKY7 de  tomato  (Solanum  lycopersicum)  demonstrou  estar 

envolvido na ativação de três genes de monoterpenos sintetase (SPYROPOULOU; 

HARING;  SCHUURINK,  2014)  e  WRKY33 se  liga  ao  promotor  do  gene  de 

biossíntese da camalexina PAD4, uma fitoalexina importante na defesa vegetal (LIU 

et al., 2015). Os FTs MYBs e bHLHs, controlam a via fenilpropanóide que leva a 

produção de antocianinas e outros flavonóides (HUANG et al., 2019). O AtMYB75 

modula  a  biossíntese  de  flavonóides  e  está  implicado  na  resistência  de  lagarta 

(ONKOKESUNG et al., 2014). 

Além das cascatas de proteína quinase ativadas por mitógeno (MAPK), 

proteínas quinases dependentes de cálcio (ROMEIS; HERDE, 2014; ZHANG et al.,  

2017),  íons  cálcio  após  estresses  causados  pelos  fatores  abióticos  e  bióticos 

também são geradas espécies reativas de oxigênio (EROs)  (CHOI et  al.,  2017; 

TOYOTA  et  al.,  2018;  MHAMDI;  BREUSEGEM,  2018).  Uma  forma  de  defesa 

utilizada pelas plantas para garantir o equilíbrio do ambiente celular é a ativação das 

enzimas  antioxidantes,  removedoras  de  espécies  reativas  de  oxigênio  (EROs), 
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incluindo  superóxido  dismutase  (SOD),  catalase  (CAT)  e  peroxidase  (POX)  que 

desempenham  um  papel  importante  na  eliminação  da  superprodução  de  EROs 

(JANKU; LUHOVÁ; PETRIVALSKY, 2019; LI et al., 2020).

Figura 2 – Respostas de defesa em plantas. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Elicitores e efetores influenciam o módulo de regulação central da resposta de defesa mediada por  
JA. Sinais indutivos, incluindo DAMPs, HAMPs e MAMPs, são percebidos pelos PRRs na superfície 
da célula  para  acionar  a  biossíntese  de  JA  de novo.  No  estágio  de  repouso,  as  proteínas  JAZ 
bloqueiam a sinalização JA, ligando-se a fatores de transcrição, incluindo MYCs. As JAZs recrutam 
diretamente co-repressores, como o TPL, parcialmente através do NINJA. O TPL recruta HDAs que 
reprimem os genes de resposta JA através da remodelação da cromatina. Na presença de JA-Ile, as 
JAZs interagem com COI1 para formar um co-receptor, o que leva à ubiquitinação e degradação de 
JAZs dependente de proteassoma, resultando na desrepressão de MYCs. Ao se ligar ao MED25 e 
recrutar coativadores adicionais (por exemplo, HAC1), os MYCs recrutam a RNA polimerase II para 
formar um complexo de pré-iniciação de transcrição que transcreve genes responsivos a JA. Como a 
degradação do JAZ é crucial para ativar a resposta do JA, é frequentemente direcionada por efetores 
de diversos atacantes (WANG et al., 2019).

2.4 Diabrotica speciosa

O gênero Diabrotica apresenta 15 espécies e subespécies identificadas 

como pragas de 61 espécies de plantas cultivadas, a espécie praga mais conhecida 

é  Diabrotica  speciosa  (Germar)  (Coleoptera:  Chrysomelidae)  (LAUMANN  et  al., 

2004;  BOIÇA JUNIOR et al., 2015). Os adultos de  D. speciosa  habitam a  porção 

aérea das plantas hospedeiras, enquanto as larvas habitam as raízes. Os adultos 
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são  verdes,  com  três  manchas  amarelas  em  cada  élitro,  cabeça  marrom 

avermelhada e comprimento do corpo de 5 a 6 mm, sendo os machos geralmente 

menores que as fêmeas. Os ovos são de coloração amarelada, medem 0,5 mm de 

diâmetro e o período de incubação varia de 5 a 7 dias (TEODORO et al., 2014). 

As fêmeas fazem postura de aproximadamente 30 ovos,  geralmente 

nas  partes  subterrâneas  da  planta  (por  exemplo,  raízes  e  tubérculos)  e  o 

desenvolvimento larval e pupal ocorre no subsolo (SOSA-GÓMEZ et al., 2010). A 

fase  larval  apresenta  três  ínstares,  atinge  10  mm  de  comprimento,  apresenta 

coloração esbranquiçada, cabeça marrom e têm uma placa quitinizada escura no 

último  segmento  abdominal,  o  período  larval  apresenta  duração  14  a  26  dias 

(MILANEZ, 1997). 

A fase de pupa ocorre naturalmente no solo com duração ente 5 a 7 

dias (pré-pupa + pupa) até a emergência dos adultos. O ciclo de vida varia de 24 até  

50 dias (ÁVILA; MILANEZ, 2004). O tipo de alimento nas fases larval e adulta e a  

temperatura  são  fatores  que  afetam  a  longevidade,  fecundidade  e  o 

desenvolvimento desta espécie (COSTA et al., 2018; ÁVILA; BITENCOURT; SILVA, 

2019).

Figura 3 – Ciclo de vida da Diabrotica speciosa (Col.: Chrysomelidae). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 
2020.

Os insetos adultos têm um ciclo de 24 a 50 dias, após a postura dos ovos com duração entre 5-7 dias  
ocorre a eclosão das larvas, as quais levam de 14-26 dias para passar aos estágios de pré-pupa e 
pupa com duração de 5-7 dias até a eclosão dos adultos. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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2.5. Estratégias de controle de Diabrotica speciosa

As estratégias de manejo para controle de D. speciosa, são realizadas 

basicamente  por  meio  de  inseticidas  químicos,  sendo  os  principais  grupos 

neonicotinoides (moduladores competitivos de receptores nicotínicos da acetilcolina), 

piretróides  (moduladores  de  canais  de  sódio)  e  organofosforados  (inibidores  de 

acetilcolinesterase).  Os  adultos  são  controlados  com  aplicações  foliares  de 

inseticidas durante todo o desenvolvimento da cultura, enquanto que as larvas são 

controladas  por  inseticidas  aplicados  no  solo,  o  que  pode  ter  implicações  no 

ambiente,  além  de  riscos  de  ressurgência  e  resistência  dessas  populações  de 

insetos  e  aumento  dos custos  de produção (ARRUDA;  VENTURA;  SCARMINIO, 

2005; BOIÇA JUNIOR et al., 2015).  

Métodos  alternativos  para  controle  D.  speciosa  em  feijão  são  de 

fundamental importância para reduzir o uso de inseticidas e promover uma produção 

agrícola mais sustentável. O Manejo Integrado de Pragas (MIP) visa à implantação 

mais racional de uma variedade de métodos de controle de pragas projetados para 

complementar, reduzir ou substituir a aplicação de inseticidas sintéticos (PRETTY; 

BHARUCHA,  2015).  Os  métodos  empregados  no MIP  normalmente  incluem  o 

monitoramento  regular  da  cultura  para  pragas  e  doenças,  rotação  de  culturas, 

variedades  resistentes,  material  propagativo  saudável,  uso  de  biopesticidas  e 

agentes de controle biológico (SHARMA; PESHIN, 2016).

Inseticidas  botânicos  e  fungos  entomopatogênicos  são  amplamente 

utilizados  em  todo  o  mundo  como  estratégias  de  controle  efetivas  e  seguras, 

preservando os inimigos naturais e reduzindo o risco de resistência, principalmente 

na agricultura orgânica (RIBEIRO et al., 2012; BAMISILE et al., 2019). 

Inseticidas botânicos a base nim (Azadirachta indica A. Juss.), principal 

composto ativo a azadiractina, têm sido utilizados com sucesso contra artrópodes 

(VENZON et  al.,  2008).  Fungos  entomopatogênicos como  Beauveria  bassiana e 

Metarhizium anisopliae  (Ascomycota:  Hypocreales)  são usados como agentes de 

controle biológico de vários insetos da parte aérea e do solo, sendo considerados 

ambientalmente seguros (VEGA et al., 2012; GOLEBIOWSK et al., 2020). 

Os fungos entomopatogênicos infectam os insetos diretamente, através 
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da penetração da cutícula  e exercem múltiplos mecanismos de ação,  conferindo 

uma  elevada  capacidade  para  impedir  que  o  hospedeiro  desenvolva  resistência 

(MORA; CASTILHO; FRAGA, 2016). Os fungos entomopatogênicos são virulentos 

contra um amplo espectro de insetos praga de plantas e podem ser formulados e 

fornecidos como componentes prontos em programas de MIP (LUI et al., 2020). 

A  eficiência  do uso  de  fungos  entomopatogênicos  no  controle  de 

insetos foi verificada em diferentes espécies de insetos-praga, como Rhynchophorus 

ferrugineus  (Olivier)  (YASIN et  al.,  2019),  Plutella  xylostella  (Linnaeus)  (SAENZ-

APONTEA et al., 2020) e  Bactericera cockerelli (Sulc) (LIU et al., 2020). Estudos 

revelam a ocorrência natural de  B. bassiana e  M. anisopliae em  D. speciosa,  no 

entanto,  são  poucos  os  trabalhos  realizados  com  estes  entomopótogenos  no 

controle dessa espécie (BOTELHO; MONTEIRO, 2011).

Outra estratégia alternativa,  ou complementar ao uso de inseticidas, 

decorre de pesquisas objetivando o melhoramento genético das plantas, de forma a 

torná-las mais resistentes aos insetos-praga (MAIA et al., 2009). Esse tem sido um 

dos fatores estabilizadores da produtividade, com vantagens significativas sobre o 

uso  de  inseticidas:  não  provoca  danos  ecológicos,  não  traz  ônus  adicional  aos 

agricultores  e  é  compatível  com  outros  métodos  de  controle  (PINHEIRO; 

VENDRAMIM; LOURENÇÃO, 2006). Em situações agronômicas, as variedades de 

culturas  resistentes  apresentam  mecanismos  capazes  de  suprimir  os  danos 

causados pelos insetos-praga (FLINN et al., 2001; QIU et al., 2011). 

Os  mecanismos  de  resistência  das  plantas  a  insetos,  por  sua  vez, 

podem ser de origem química, morfológica ou física (SMITH; CLEMENT, 2012). No 

entanto, no que se refere a resistência de origem química, as vias de sinalização 

molecular  na  planta,  quando  exposta  ao  ataque  do  inseto,  ainda  não  são 

completamente compreendidas, havendo necessidade de informações que auxiliem 

o entendimento da relação entre plantas e insetos, e os mecanismos de resistência 

que possam ser utilizados na proteção das culturas e produção agrícola sustentável, 

especialmente  para  D.  speciosa e  cultivares  de  feijão  adaptadas  às  condições 

brasileiras.



30
3 ASSUNTO 1 – Análise in silico da regulação de Fatores de Transcrição 

relacionados com estresse biótico em Phaseolus vulgaris

3.1 Introdução ao assunto 1

O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma das leguminosas mais 

cultivada em todo o mundo, rica em proteínas e carboidratos. Representa a fonte 

mais importante de proteínas vegetais para consumo humano direto, especialmente 

nos países em desenvolvimento (MASSA et al.,  2020).  Phaseolus vulgaris é uma 

espécie diplóide autogama (2n = 2x = 22) com um genoma relativamente pequeno (~ 

587  Mb),  com  27.433  locos  codificadores  de  36.995  transcritos  identificados 

(SCHMUTZ et al., 2014).

O  feijão  comum,  assim  como  a  maioria  das  plantas,  sofre  intensa 

pressão de seleção, para sobreviver precisa se adaptar, por isso, adquiriram vários 

mecanismos  de  tolerância  a  estresses  bióticos  e  abióticos,  incluindo  alterações 

fisiológicas e bioquímicas. A primeira forma de defesa vegetal é constitutiva, como 

as  barreiras  físicas  dos  tricomas,  espinhos  e  outros  órgãos  especializados  que 

restringem o acesso às pragas. As respostas também podem ser ativadas após as 

plantas sofrerem algum tipo de dano por patógenos ou insetos (WAR et al., 2012; 

BELETE, 2018).

 As  plantas  feridas  ativam mecanismos  de  defesa  via  percepção  e 

transdução de sinal para ativar proteínas reguladoras da transcrição e a expressão 

de  genes  de  defesa.  Após  danos  por  ataques  de  insetos  um sinal  é  emitido  e 

estimula a síntese de Ácido Jasmônico (JA) na planta,  este sinal  desencadeia a 

interação COI1-JAZ, que leva à degradação das JAZs pelo proteossoma 26S e à 

ativação da expressão gênica relacionada à defesa a jusante, como a expressão dos 

fatores de transcrição (FTs) (CHICO et al., 2014). 

Por  participar  das  etapas  iniciais  do  processo  de  percepção  e 

sinalização  os  FTs  desempenham  papel  fundamental  na  interação  com  os 

elementos reguladores de ação cis (ERACs) ligando se na sequência do promotor, 

para ativar,  desativar  ou ajustar  a  taxa de transcrição de seus genes alvo.  Isso 

resulta em padrões de expressão gênica temporária e espacialmente em resposta a 

sinais  de  desenvolvimento  ou  ambientais  (HO;  GEISLER,  2019).  FTs  são 
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classificados em famílias distintas de acordo com suas características estruturais e a 

conservação dos seus domínios de ligação ao DNA, podendo ainda, essas famílias 

subdividir-se de acordo com o número e a distância das regiões conservadas (CAI et 

al., 2012). Entre os FTs relatados com papéis importantes na resposta defensiva das 

plantas aos insetos, destacam se o MYB, WRKY, bZIP e Whirly (PANDEY et al., 

2017; MÜLLER et al., 2019; COPPOLA et al., 2019; YAN et al., 2020). 

FTs MYB, bZIP, WRKY e Whirly são registrados em pelo menos 160 

espécies  de  angiospermas,  com número  de  genes  variando  de  1  a  489,  sendo 

Helicosporidium com menor número de genes e  Brassica napus e  Glicyne max  as 

espécies com maior número de genes. Estes FTs ligam se preferencialmente aos 

ERACs A-box, C-box, G-box, CAAT-box, TATA-box, AT~TATA-box, MYB, MYC e 

ABRE.  Estas  famílias  FTs  são  descritas  pela  atuação  na  regulação  do 

desenvolvimento vegetal e genes responsivos a estresse. 

A família bZIP apresenta domínio que consiste em duas características 

estruturais localizadas em uma alfa-hélice contígua: primeiro, uma região básica de 

aproximadamente  16 resíduos de aminoácidos contendo um sinal  de localização 

nuclear seguido por um motivo N-x7-R / K invariante que contata o DNA; e, segundo, 

uma repetição heptada de leucinas ou outros aminoácidos hidrofóbicos volumosos 

posicionados exatamente nove aminoácidos em direção ao terminal C, criando uma 

hélice  anfipática.  Para  ligar  o  DNA,  duas  subunidades  aderem  por  meio  de 

interações entre os lados hidrofóbicos de suas hélices,  o que cria uma estrutura 

sobreposta de bobina espiralada. A capacidade de formar homo e heterodímeros é 

influenciada  pela  atração  eletrostática  e  repulsão  de  resíduos  polares  que 

flanqueiam a superfície de interação hidrofóbica das hélices (JAKOBY et al., 2002).

As proteínas bZIP da planta se ligam preferencialmente a sequências 

de  DNA  com  um  núcleo  ACGT.  A  especificidade  de  ligação  é  regulada  por 

nucleotídeos  flanqueadores.  Os  bZIPs  da  planta  se  ligam  preferencialmente  às 

sequencias A-BOX (TACGTA), C-BOX (GACGTC) e G-BOX (CACGTG). FTs bZIPs 

em  Arabdopsis  thaliana foram separados  em 10  grupos,  sendo  os  membros do 

grupo  C  (AtbZIP9/  AtbZIP10/  AtbZIP63),  D  (AtbZIP47) e  S  descritos  pelo 

envolvimento em resposta a estresses bióticos (JAKOBY et al., 2002). 

Os fatores MYB representam uma família de proteínas que incluem o 

domínio de ligação ao DNA MYB conservado. Este domínio geralmente compreende 
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até três repetições imperfeitas, cada uma formando uma estrutura de hélice-volta-

hélice  com  cerca  de  53  aminoácidos.  Três  resíduos  de  triptofano  espaçados 

regularmente, que formam um aglomerado de triptofano na estrutura tridimensional 

de hélice-volta-hélice, são característicos de uma repetição MYB. As plantas contêm 

uma subfamília da proteína MYB que é caracterizada pelo domínio MYB do tipo 

R2R3.  As proteínas do tipo  MYB com uma repetição  são denominadas "fatores 

MYB1R", com duas como fatores "MYB do tipo R2R3" e com três repetições como 

fatores  "MYB3R"  (STRACKE  et  al.,  2001).  Em  Arabidopsis,  genes  MYB  foram 

relacionados com a resposta a ataque de afídeos e insetos herbívoros (LIU et al., 

2010; DE VOS et al., 2006). 

A principal característica do WRKY é seu domínio de ligação ao DNA, 

chamado  de  domínio  WRKY,  após  a  sequência  de  aminoácidos  WRKY  quase 

invariante  no  terminal  N.  O  domínio  WRKY  tem  cerca  de  60  resíduos  de 

comprimento e, além de conter a assinatura WRKY, também possui uma estrutura 

atípica de dedo de zinco no terminal  C. A estrutura dos dedos de zinco é Cx4-

5Cx22-23HxH ou  Cx7Cx23HxC.  Em plantas  esses  FTs  foram divididos  em três 

grupos com base no número de domínios WRKY (RUSHTON et al., 2010). A família 

WRKY interage com outras moléculas podendo desempenhar papéis na sinalização, 

transcrição,  remodelação  da  cromatina  e  outros  processos  celulares  importantes 

para a ativação da imunidade da planta (CHI et al., 2013). FT WRKY foram descritos 

em funções relacionadas à sinalização de JA em resposta a ferimentos e danos 

(BIRKENBIHL et al., 2017). 

Whirly é uma família de FT com poucos genes por espécie, varia de 1 a 

19, sendo Nicotiana tabacum a espécie com maior número de genes. Proteínas dos 

membros da família Whirly, são encontrados em todo o reino vegetal e compartilham 

a capacidade de se ligar ao DNA de fita simples. Em Arabidopsis e batata, ortólogos 

Whirly  regulam a  expressão do gene de defesa;  a  proteína Whirly  ATWHY1  de 

Arabidopsis contribui para respostas de defesa basais e específicas. Há evidências 

que  sugerem  que  as  proteínas  Whirly  podem  desempenhar  papéis  em  outros 

processos além das respostas de defesa e podem funcionar tanto no cloroplasto 

quanto no núcleo  (DESVEAUX et  al.,  2005).  SlWHY1 em  Solanum lycopersicum 

aumentou a estabilidade da membrana e conteúdo de açúcar solúvel e reduziu o 

acúmulo  de  espécies  reativas  de  oxigênio  (EROS)  em  condições  de  estresse 
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(ZHUANG et al., 2020).

A  identificação  de  ERACs  específicos  relacionados  a  defesa  de  P. 

vulgaris a  insetos  contribui  para  a  compreensão  dos  sistemas  reguladores  da 

expressão da rede gênica envolvida na defesa do feijão a danos bióticos. Assim, o 

objetivo foi identificar por análise  in silico,  a regulação dos fatores de transcrição 

MYB, WRKY, bZIP e Whirly relacionados com a reposta inicial de sinalização para 

estresses bióticos no genoma do feijão.

3.2 Procedimentos metodológicos do assunto 1

No banco de dados PlantTFDB v5.0 (JIN et al., 2015; JIN et al., 2017; 

TIAN et al., 2019) (http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/index.php) acessando o genoma de 

P. vulgaris  foram escolhidos os genes das famílias bZIP, MYB, WRKY e WHIRLY. 

Para  identificar  os  genes  bZIP,  MYB,  WRKY  e  Whirly  no  feijão  comum,  foram 

baixadas as sequências do genoma de P. vulgaris  (v2.1) do Phytozome v12.1 DOE-

JGI  and  USDA-NIFA,  (http://phytozome.jgi.doe.gov/),  o  locus,  a  descrição,  a 

expressão nos diferentes tecidos e as sequências dos transcritos foram anotados 

para cada gene encontrado. 

O compartimento celular de cada proteína foi determinado utilizando o 

ProtComp v. 9.0 (http://www.softberry.com/berry.phtml). A frequência da expressão 

nos  genes  foi  dividida  em  tecidos  reprodutivo  (flores,  vagens  jovens,  vagens 

maduras e botões florais), parte aérea (folhas, trifólios jovens, caule 10 e caule 19 

cm) e radicular (nódulos, raiz 10 e raiz 19 cm) tanto para genes com alta expressão 

e baixa expressão nos TFs da família MYB, bZIP e WRKY. Para Whirly foi dividido 

apenas em tecidos de genes com alta e baixa expressão. Os fragmentos por quilo  

base por milhão de fragmentos mapeados (FPKM) nos diferentes tecidos baixados 

do site do  Phytozome foram transformados para mapa de calor com agrupamento 

hierárquico  usando  o  software  MeV  (HOWE  et  al.,  2010) 

(http://www.tm4.org/mev.html).

As  sequências  promotoras  com 1.0  Kb  a  montante  dos  genes  das 

famílias bZIP, MYB, WRKY e WHIRLY relacionados à resposta de defesa da planta 

à insetos foram identificadas no genoma de  P. vulgaris v2.1, utilizando a base de 
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dados Phytozome v12.1 DOE-JGI and USDA-NIFA, (http://phytozome.jgi.doe.gov/). 

Os ERACs da sequência promotora dos genes de  P. vulgaris foram 

analisados  usando  o  banco  de  dados  Elemento  Regulatório  da  Ação  Cis 

(PlantCARE) (LESCOT et al., 2002). Foram considerados os elementos encontrados 

para espécies da família Fabaceae e Arabidopsis thaliana.

3.3 Resultados e Discussão sobre o assunto 1

3.3.1 Caracterização dos genes relacionados ao estresse biótico

Entre  as  quatro  famílias  de  FTs  foram  analisados  327  genes 

relacionados à resposta de defesa da planta a estresse no genoma do feijão, sendo 

161  genes MYB, 75 bZIP, 87 WRKY distribuídos nos 11 cromossomos do feijão 

comum.  Enquanto, o  Whirly  apresenta  apenas 3 genes,  distribuídos apenas nos 

cromossomos 2, 3 e 6  (Figura 4).

Os  cromossomos  com  maior  frequência  de  fatores  de  transcrição 

analisados foram  Chr1, 2, 3 e 8 e a menor frequência foi nos  Chr6  (Figura 4). O 

Chr8 é o maior com 48.01 Mb, com total de 46 genes, sendo os genes MYB e WRKY 

mais frequentes neste cromossomo, 22 e 19 genes, respectivamente. O Chr11 é o 

segundo maior cromossomo, com 42.86 Mb e apresenta 28 genes, o terceiro maior é 

o Chr3 (42.75 Mb) e apresenta 40 genes, este cromossomo teve maior frequência de 

genes MYB com 23 genes, em seguida o Chr1 (41.15 Mb) teve maior frequência de 

genes bZIP e MYB, 21 e 19 genes, respectivamente. O menor cromossomo é o chr6 

(24.99 Mb), sendo que este apresentou  27 genes. O  Chr9  foi o cromossomo que 

apresentou menor variação do número de genes, com 11, 13 e 12 genes em bZIP, 

MYB  e  WRKY,  respectivamente,  (Phaseolus  vulgaris v2.1  DOE-JGI  and  USDA-

NIFA, http://phytozome.jgi.doe.gov/). 

A densidade de transcritos nos cromossomos  Chr9 e  Chr6 pode ser 

observada pela distribuição dos transcritos ao longo do cromossomo. Os Chr1, 2, 3,  

7, 9, 10 e 11 são submetacêntricos, enquanto os Chr4, 5, 8 e são metacêntricos e o 

Chr6 é  acrocêntrico.  O  Chr9 é  o  único  que  apresenta  transcritos  distribuídos 

uniformemente ao longo do cromossomo, os demais apresentaram maior número de 
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transcritos nas extremidades e poucos transcritos na região do centrômero. No Chr6 

acrocêntrico,  os  transcritos  estão  concentrados  na  extremidade  inferior  ao 

centrômero, esse também é o menor cromossomo (24,99 Mb), portanto, o tamanho 

dos  cromossomos  e  distribuição  dos  transcritos  ao  longo  do  cromossomo 

influenciaram na frequência dos genes entre os FTs estudados.

 Os resultados sugerem uma distribuição aleatória dos genes entre os 

diferentes  cromossomos  de  P.  vulgaris,  geralmente  organizados  em  grupos  de 

tamanhos e densidades variados (regiões ricas em genes), portanto, o número de 

transcritos  pode  estar  relacionado  com  o  tamanho  do  cromossomo  ou  maior 

atividade de expressão dos genes (SIDHU; GILL, 2005; BUERSTMAYR et al., 2018). 

As regiões centroméricas e teloméricas são ricas em genes e sequências repetitivas 

com função estrutural  e evolutiva,  com baixa expressão de genes que codificam 

proteínas, portanto, menor número de transcritos nestas regiões (WINTER et al., 

2018).

Figura  4 – Distribuição dos fatores de transcrição relacionados a resposta a estresse biótico nos 
cromossomos de feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2019. 

Cromossomos (Chr1-Chr11). Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

O resultado das análises da distribuição de 332 proteínas bZIP, MYB, 

WRKY  e  Whirly  nos  compartimentos  celulares  do  feijão  comum,  destas  248 
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proteínas atuam no núcleo, 72 proteínas na região extracelular e 2 na mitocôndria 

(Figura  5).  A  maior  quantidade  das  proteínas  foi  encontrada  no  núcleo,  algo 

esperado, pois os FTs são proteínas regulatórias que se ligam a sequências de DNA 

específicas resultando na ativação ou repressão de genes alvos (UDVARDI et al., 

2007). 

As  proteínas  Whirly  estavam  localizadas  no  núcleo,  extracelular  e 

mitocôndria  (Figura  5).  Esta  família  de  proteínas além de  atuar  na  ativação  ou 

repressão de genes alvos, pode estar envolvida em diversos processos celulares e 

aparentemente exerce diferentes funções,  de acordo com a organela em que se 

encontra (FOYER; KARPINSKA; KRUPINSKA, 2014). Assim como no  feijão comum 

em  Arabidopsis  thaliana são encontradas três proteínas Whirly:  WHY1,  WHY2 e 

WHY3. Destas WHY1 e WHY3 são encontrados tanto nos plastídeos quanto nos 

núcleos, enquanto o WHY2 está localizado nas mitocôndrias (LIN et al.,  2019). A 

estrutura cristalina de Solanum tuberosum WHY2, homólogo próximo de Arabidopsis 

WHY2,  revela  que  as  proteínas  Whirly  se  ligam  ao  DNA  de  fita  simples  para 

promover o reparo preciso das quebras de fita dupla de DNA (MARÉCHAL et al., 

2008). Em  Arabidopsis,  AtWhy1 é induzido por SA e é requerido para resistência 

mediada  por  SA  e  para  a  expressão  da  SAR  (DESVEAUX  et  al.,  2004).  O 

direcionamento seletivo de proteínas para diferentes compartimentos celulares pode 

ser importante para o desenvolvimento da planta e comunicações interorganelares. 

Em  Arabidopsis  thaliana,  família  de  proteínas  Whirly  (Why),  mostraram  ser 

direcionados para plastídios ou mitocôndrias em protoplastos transformados com as 

respectivas proteínas de fusão (KRAUSE et al. 2005). 
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Figura 5 – Distribuição das proteínas bZIP, MYB, WRKY e Whirly nos compartimentos celulares do 

feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.
 

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

A frequência da expressão dos 322 genes das famílias bZIP,  MYB, 

WRKY  e  Whirly  dos  tecidos  de  feijão  comum  registradas no  Phytozome foram 

estudadas. Para as famílias bZIP, MYB, WRKY e Whirly em todos os tecidos foi 

possível  observar  que 76% dos genes estavam Sem Informação (SI)  em algum 

tecido do feijão comum (Tabela suplementar S1), mostrando a necessidade de mais 

estudos na expressão de genes FTs em tecidos de feijão, também foi observado alta 

frequência de genes Não Expressos (NE) (Tabela suplementar S1). 

Os  genes com alta  expressão foram mais  frequentes  nas  flores  no 

MYB (23,4%) e WRKY (48,5%) e nas vagens maduras no bZIP (29,4%) (Figura 6). O 

WRKY apresentou genes em comum para botões florais, flores, vagens jovens. O 

bZIP e o WRKY tiveram mais genes comuns expressos em flores e vagens maduras, 

enquanto, MYB apresentou mais genes comuns entre flores e vagens jovens (Figura 

6).  As  análises  de expressão gênica específica de tecido  em  Glycine  max e  P. 

vulgaris mostraram que WRKY11-1, WRKY11-2 e  WRKY11-3 foram expressos em 

todos os tipos de tecidos, e WRKY15-2 foi altamente expresso nos tecidos do caule, 

raiz,  nódulo e vagem em  G. max e  P. vulgaris (MOHANTA; PARK; BAE, 2016), 

portanto, a expressão dos genes, sugere que esses FTs participam de diversas vias 
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de sinalização e resposta em todos os tecidos de feijão. No entanto, vários genes 

FTs foram expressos apenas em tecidos específicos, sugerindo que esses genes 

podem ter  funções específicas  no tecido.  Os perfis  de expressão gerados neste 

estudo fornecem recursos de dados importantes para investigar melhor a função dos 

genes FTs em resposta a estresses bióticos.

Figura  6 – Frequência  da alta  expressão dos genes dos FTs nos tecidos reprodutivos de feijão 
comum, obtidos a partir de dados do Phytozome. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020. 

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

A alta expressão dos genes nos tecidos da parte aérea, para ambos os 

fatores de transcrição foi maior em caule 19 cm (Tabela S2). No bZIP dois genes 

foram comuns entre folhas e trifólios jovens, quatro genes foram comuns entre caule 

10 cm e  caule  19  cm,  seis  genes  foram exclusivos  em folhas,  dois  em trifólios 

jovens, dois em caule 10 cm e dez para caule 19 cm. Para MYB, dois genes foram 

comuns entre folhas e trifólios jovens, onze genes foram comuns entre caule 10 cm 

e caule 19 cm, dois genes comuns para trifólios jovens e caule 19 cm, um gene em 

comum entre folhas e trifólios jovens, oito genes foram exclusivos para as folhas, 

dezesseis para trifólios jovens, dois em caule 10 cm e quinze em caule 19 cm. No 

WRKY, seis genes foram comuns entre caule 10 e 19 cm, um gene foi comum para 

trifólios jovens e caule 19 cm, folhas, trifólios jovens e caule 10 cm tiveram três 
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genes exclusivos e caule 19 apresentou sete genes exclusivos (Tabela S2).

Os genes nos tecidos radiculares foram mais expressos em raiz 19 cm, 

as três famílias de FTs tiveram genes em comum entre nódulos, raiz 10 e raiz 19 cm 

(Figura 7). A presença destes FTs nos tecidos radiculares do feijão comum, mostra 

que estes podem ativar genes alvos em resposta a estresse, assim com descrito por 

Ayra  et  al.  (2018),  que estudaram genes bZIP  em resposta  a  estresse salino  e 

encontraram alta expressão desses em nódulos e raízes, mostrando que esta família 

de FT está relacionada com a defesa da planta a estresse.

Figura 7 – Frequência da alta expressão dos genes dos FTs nos tecidos radiculares de feijão comum, 
obtidos a partir de dados do Phytozome. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

Os  genes  com  baixa  expressão  foram mais  frequentes  em vagens 

maduras no bZIP e MYB, e em botões florais no WRKY (Figura 8). Em relação aos 

genes que são expressos em mais de um tecido, bZIP teve um gene expresso em 

botões florais, flores e vagens jovens, o MYB em botões florais,  flores e vagens 

maduras no WRKY em botões florais, vagens jovens vagens maduras (Figura 8).
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Figura  8 – Frequência da baixa expressão dos genes dos FTs nos tecidos reprodutivos de feijão 

comum, obtidos a partir de dados do Phytozome. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

 Genes com baixa expressão nos tecidos da parte aérea do feijão foi 

maior nas folhas, seguido de trifólios jovens, estes também foram os tecidos que 

apresentaram maior número de genes expressos em comum (Tabela S2). A família 

bZIP  apresentou  maior  número  de  genes  comuns  (nove)  entre  folhas  e  trifólios 

jovens  e quinze genes foram exclusivos para folhas. Em MYB quatro genes foram 

compartilhados entre folhas e trifólios jovens,  seis entre folhas e caule 10 cm, os 

genes exclusivos foram mais frequentes nas folhas (dezoito) e nove em caule 10 cm. 

WRKY apresentou mair frequência de genes comuns (cinco) entre folhas e trifólios 

jovens e dezesseis genes foram exclusivos nas folhas (Tabela S2).

Genes dos FTs com baixa expressão nos tecidos do sistema radicular 

de feijão foi maior nos nódulos e raíz 19 cm em bZIP enquanto no MYB e WRKY foi  

mais frequente em raiz 19 cm (Figura 9). O MYB e WRKY apresentaram um e cinco 

genes, respectivamente, comum entre nódulos, raiz 10 e raiz 19 cm (Figura 9).
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Figura 9 – Frequência da baixa expressão dos genes dos FTs nos tecidos do sistema radicular de 

feijão comum, obtidos a partir de dados do  Phytozome. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 
2020.

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

O Whirly em alta expressão apresentou apenas um gene comum para 

vagens jovens e trifólios jovens, um para vagens jovens e nódulos e um gene foi 

exclusivo para trifólios jovens (Tabela S2). Em baixa expressão um gene foi comum 

entre raiz 10 cm e raiz 19 cm e dois genes foram exclusivos para vagens maduras 

(Tabela S2).  Whirly  não apresentou genes expressos em botões florais,  flores e 

caule 10 cm.

Os  valores  de  expressão  FPKM  obtidos  a  partir  de  dados  do 

Phytozome foram usados para construir os mapas de calor do perfil de expressão 

dos  genes  relacionados  aos  FTs  em  resposta  de  defesa  da  planta  a  estresse 

bióticos e abióticos. Folhas e trifólios jovens apresentaram maior FPKM em todos os 

genes FTs analisados (Figura 10). Em ambos os FTs os tecidos folhas e trifólios 

jovens ficaram muito próximos, assim como raiz 10 e raiz 19 cm, caule 10 cm e 

caule 19 cm também não se distanciaram, exceto no Whirly onde caule 10 cm e 

caule 19 cm ficaram mais distantes, embora no mesmo grupo (Figura 10). Isso deve 

se pelo número de genes em comum entre estes tecidos, como foi observado na 
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frequência de genes nos tecidos foliares.

A expressão específica dos genes MYB variou de 0,01 a 345,10 FPKM. 

Os tecidos flores, vagens maduras, caule 10, caule 19, nódulos, raiz 10, raiz 19, 

vagens jovens, folhas e trifólios jovens ficaram no mesmo grupo. Enquanto, botões 

florais não se agrupou, indicando que há genes que são expressos somente nesses 

tecidos (Figura 10). 

O WRKY apresentou baixa expressão específica dos genes, variando 

de 0,01 a 73,73 FPKM. Raiz 10 e raiz 19 cm ficaram no mesmo grupo, e em outro 

ficaram agrupados flores,  nódulos,  vagens maduras,  caule  10,  caule  19,  vagens 

jovens, botões florais, folhas e trifólios jovens (Figura 10). 

Os  genes  da  família  bZIP  apresentaram  expressão  específica  dos 

genes,  variando de 0,01 a 182.83 FPKM. Nódulos,  vagens maduras,  caule 10 e 

caule 19 apresentaram o mesmo perfil de expressão ficando separados de botões 

florais, flores, vagens jovens, raiz 10, raiz 19, folhas e trifólios jovens em outro grupo 

(Figura 10).

A expressão do Whirly  variou de 5,2 a 27,78 FPKM. Em um grupo 

ficaram vagens maduras, raiz 10, raiz 19, caule 19, botões florais, flores, nódulos, 

caule 10 e vagens jovens, em outro foram agrupados folhas e trifólios jovens (Figura 

10).
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Figura 10 – Mapa de calor dos perfis de expressão dos genes da família de FTs MYB, WRKY, bZIP e 
Whirly  em diferentes tecidos de feijão comum obtidos a  partir  de dados do  Phytozome.  UTFPR, 
Câmpus Pato Branco, 2020. 

MYB WRKY
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Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

1.3.2 Análise de Elementos Regulatórios de Ação Cis

Neste trabalho foram identificados 45 ERACs associados a estresse 

biótico e abiótico e ao desenvolvimento da planta para os genes das quatro famílias 

de  FTs  analisadas.  Os  FTs  interagem  com  os  ERACs  regulando  a  expressão 

diferencial de genes, em resposta ao desenvolvimento vegetal ou a estresses, estas 

interações entre FTs e ERACs fornecem informações cruciais sobre a regulação da 

expressão  gênica  (HO;  GEISLER;  2019).  Na  tabela  1  são  apresentados  os 

promotores em que os ERACs foram encontrados e a (frequência %) considerando o 

número  de  vezes  que  cada  ERAC  está  presente  em  cada  promotor.  Portanto, 

verifica-se que a maioria  dos ERACs encontrados são comuns aos genes bZIP, 

bZIP Whirly
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MYB, WRKY e Whirly, exceto o ACA-motif e H-box encontrados apenas no MYB, 

enquanto TGA box, CAG motif e Pc-CMA2a estão presentes somente no WRKY. 

Os ERACs mais frequentes identificados nos promotores dos genes de 

feijão para as famílias bZIP,  MYB, WRKY e Whirly  foram CAAT-box,  TATA-box, 

AT~TATA-box,  esses elementos  cis  são essenciais  para  o  início  da  transcrição, 

justificando a alta frequência que estão presente em cada promotor (Tabela 1).

 Outros ERACs frequentes nos promotores foram os relacionados a 

estresses bióticos (WRE 3, W-box, S-Box) e abióticos principalmente responsivos a 

seca (MYC, MYC-like, MYB, STRE, AP-1). Elementos envolvidos com os hormônios 

vegetais (ABRE, AT~ABRE) e TCA responsivos ao ácido salicílico, AuxRE e TGA-

box  envolvidos  com  auxina.  Elementos  relacionados  com  resposta  de  tecidos 

vegetais as1 (raiz) e CAAT box (meristemas) (Tabela1). Trabalhos foram realizados 

para avaliar a relação dos genes FTs aos ERACs em arroz, e foi possível observar 

que OSWRKY13 se liga a PRE4 (elemento responsivo a patógenos; TGCGCTT) e o 

Hordeum  vulgare HVWRKY46  se  liga  a  SURE  (elemento  responsivo  a  açúcar) 

(TAAAGATTACTAATAGGAA).  A  ligação  de  um  WRKY  FT  à  W-box  e  a  outros 

elementos leva à ativação transcricional sinérgica em plantas (MOHANTA; PARK; 

BAE, 2016).

Vários elementos relacionados com a resposta a luz foram identificados 

na região promotora dos genes, G box, TCT motif, GT1 motif, AE-box, GATA motif,  

ATCT motif, GA-motif, Gap box, LAMP-element, I box, ACA motif, ATC motif, TGA 

box, CAG motif e Pc-CMA2a (Tabela 1). WU et al. (2017), analisaram sequências de 

1500  pb  a  montante  do  sítio  inicial  e  encontraram  resultados  semelhantes  aos 

ERACs encontrados tanto em respostas bióticas e abióticas, como ERACs ligados 

ao metabolismo primário.

Analisar  os  ERACs  é importante  para  determinar  genes candidatos, 

mas também para entendimento da rede reguladora de genes, capaz de regular a 

expressão do gene alvo, ligando-se aos ERACs na região reguladora da transcrição 

dos genes (BAILLO et al., 2019; HO; GEISLER, 2019). Assim como, encontrados 

nos  tecidos  de  feijão,  os  ERACS  relacionados  com  a  defesa  da  planta  contra 

estresse foram descritos em outras culturas, incluindo local de ligação WRKY (W-

box), MYB (MBS), bZIP (ACGTTBOX) elemento responsivo ao estresse em batata 

(LI et al., 2019), arroz (DEEBA et al., 2017), tomate e soja (MOHANTA; PARK; BAE, 
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2016).  No entanto,  para  genes relacionados com a defesa a  insetos  há poucos 

registros, principalmente para o feijão.

Tabela 1 – Elementos regulatórios de ação cis (ERCs) identificados a 1 Kb à montante da região de 
início de transcrição dos genes FTs em Phaseolus vulgaris a partir de dados obtidos no 
PlantCare. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Elemento Anotação Número de promotores (Frequência %)

bZIP MYB WRKY Whirly

CAAT-box Elemento  comum  de  ação  cis 
nas  regiões  promotora  e 
potenciadora

101(100) 79(91.86) 94(100)

TATA-box Elemento promotor  principal  em 
torno  de  -30  do  início  da 
transcrição

101(100) 76(88.37) 94(100) 4(100)

AT~TATA-box Elemento promotor  principal  em 
torno  de  -30  do  início  da 
transcrição

88(87.12) 72 83.72) 74(78.72) 4(100)

MYC Elemento  envolvido  na 
indutibilidade pela seca

86(85.15) 70(81.39) 70(74.46) 4(100)

MYB Elemento  envolvido  na 
indutibilidade pela seca

79(78.21) 76(88.37) 82(87.23) 1(25)

ABRE Elemento de ação cis envolvido 
na  responsividade  do  ácido 
abscísico

55(54.45) 42(48.83) 49(52.12) 4(100)

G-BOX Elemento regulador de ação cis 
envolvido  na  responsividade  à 
luz

49(48.51) 40(46.51) 49(52.12) 2(50)

TCT-motif Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

44(43.56) 37(43.02) 36(38.29) 4(100)

MYB-like sequence Elemento  envolvido  na 
indutibilidade pela seca

42(41.58) 38(44.18) 48(51.06)

GT1-motif Elemento responsivo a luz 38(37.62) 32(37.20) 40(42.55)

STRE Elemento responsivo ao estresse 
abiótico

38(37.62) 33(38.37) 24(25.53)

as-1 Elemento regulador de ação cis 
envolvido  na  expressão 
específica da raiz

36(35.64) 28(32.55) 40(42.55)

TATA Elemento promotor  principal  em 
torno  de  -30  do  início  da 
transcrição

36(35.64) 40(46.51) 38(40.42) 2(50)

TCA Elemento de ação cis envolvido 
na  responsividade  do  ácido 
salicílico

31(30.69) 17(19.76) 19(20.21) 2(50)

AE-box Parte de um módulo responsivo 
à luz

23(22.77) 13(15.11) 20(21.27)

WRE3 Elemento responsivo ao estresse 
biótico

20(19.80) 17(19.76) 23(24.46)

CAT-box Elemento regulador de ação cis 19(18.81) 14(16.27) 18(19.14)
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relacionado  à  expressão  do 
meristema

W-box Elemento de ação cis envolvido 
na  responsividade  de  defesa  a 
patógenos

18(17.82) 11(12.79) 36(38.29)

AT-rich element Sítio  de  ligação  da  proteína  de 
ligação  ao  DNA  rica  em  AT 
(ATBP-1)

17(16.83) 17(19.76) 10(10.63)

GATA-motif Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

14 (13.86) 9 (10.46) 15 (15.95) 1 (25)

ATCT-motif Parte  de  um  módulo  de  DNA 
conservado  envolvido  na 
resposta à luz

12(11.88) 7(8.13) 7(7.44)

MBS Sítio  de  ligação  MYB  envolvido 
na indutibilidade pela seca

12 11.88) 24(27.90) 16(17.02) 2(50)

MYB recognition site Elemento  envolvido  na 
indutibilidade pela seca

11(10.89) 4(4.65) 13(13.82) 1(25)

AT-rich sequence Elemento para ativação máxima 
mediada por elicitores (2 cópias)

10(9.90) 5(5.81) 8(8.51)

Unnamed__1 Elemento de ação cis envolvido 
na  expressão  de  regulação 
negativa do fitocromo

9(8.91) 9(10.46) 8(8.51)

GA-motif Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

8(7.92) 12(13.95) 17(18.08)

Gap-box Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

8 (7.92) 11 (12.79) 4 (4.25)

LAMP-element Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

8(7.92) 2(2.32) 8(8.51)

HD-Zip 1 Elemento  envolvido  na 
diferenciação  das  células  do 
mesófilo paliçádico

6(5.94) 6(6.97) 1(1.06)

AP-1 Elemento de ação cis envolvido 
na responsividade do cádmio

4(3.96) 3(3.48) 4(4.25)

Box 3 Sítio de ligação de proteína 3(2.97) 4(4.25)

Box S Elemento de ação cis envolvido 
na  responsividade  de  defesa  a 
patógenos

3(2.97) 3(3.48) 5(5.31)

AC-I 2(1.98) 2(2.32) 1(1.06)

AT~ABRE Elemento de ação cis envolvido 
na  responsividade  do  ácido 
abscísico

2(1.98) 4(4.65)

3-AF3 binding site Parte de uma matriz de módulos 
de DNA conservada (CMA3)

1(0.99) 1(1.16) 2(2.12)

AuxRE Parte  de  um  elemento 
responsivo a auxina

1(0.99) 1(1.16)

I-box Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

1(0.99) 1(1.16) 2(2.12)

DRE core Elemento  envolvido  na 
indutibilidade pela seca

3(3.48) 6(6.38)
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ACA-motif Parte do gapA em (gapA-CMA1) 

envolvido na resposta a luz
2(2.32)

ATC-motif Parte  de  um  módulo  de  DNA 
conservado  envolvido  na 
resposta a luz

1(1.16) 1(106)

H-box Elemento  envolvido  na 
expressão  do  gene  chs15 
(biossíntese de flavonoides).

1 (1.16)

TGA-box Parte  de  um  elemento 
responsivo a auxina

2 (2.12)

CAG-motif Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

1 (1.06)

Pc-CMA2a Parte  de  um  elemento 
responsivo à luz

1 (1.06)

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

Para caracterização dos  ERACs foram  identificados 244 genes  FTs 

não  redundantes  e  renomeados  de  PvbZIP1 a  PvbZIP77,  MYB1 a  MYB78, 

PvWRKY1 a PvWRKY86 e Whirly1 a Whirly3 de acordo com sua ordem localizada 

nos cromossomos 1 a 11 (Tabela S1). A quantidade de ERACs em seus promotores 

variou entre os genes FTs, bZIP (5 a 17), MYB (1 a 15), WRKY (3 a 17) e Whirly (9 a 

11)  (Tabela  S1).  Os  ERACs  nas  regiões  promotoras  dos  genes  responsivos  a 

estresse biótico são responsáveis por promover resposta de defesa da planta. 

Os  genes  que  apresentaram  maior  número  de  ERACs em  seus 

promotores foram PvbZIP33 e PvWRKY62 com 17, PvMYB49 15 e PvWhirly3 com 

11 ERACs (Tabela 2). Assim, quanto maior o número de ERACs em um promotor, 

maior  a  capacidade  de  expressão  deste  gene.  Kong  et  al.  (2018)  identificaram 

ERACs  (AS-1,  G-box,  GCC-box,  e H-box)  na  região  promotora  do  arroz,  e 

verificaram que os genes controlados por estes promotores foram regulados após 

infecções  por  patógenos,  indicando  que  os  genes  de  arroz  que  contêm  esses 

ERACs em seus promotores são responsivos a infecções por patógenos.

Tabela 2 – Genes com maior quantidade de elementos  cis  em seus promotores. UTFPR, Câmpus 
Pato Branco, 2020.

Genes Locus ID Chr
Propriedades Proteica

Comp aa MW (kDa) PI
N° 

ERACs

PvbZIP33 Phvul.005G097800.1 5 330 37.614 6443 17

PvbZIP32 Phvul.005G068500.1 5 333 36.897 7328 16

PvbZIP75 Phvul.011G116800.1 11 330 37.479 5484 15
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PvbZIP8 Phvul.001G188300.1 1 504 56.158 6329 14

PvbZIP20 Phvul.003G028800.1 3 463 51.489 7091 14

PvbZIP21 Phvul.003G181500.1 3 211 23.966 7079 14

PvbZIP26 Phvul.003G291800.1 3 409 45.388 10285 14

PvbZIP45 Phvul.007G081000.1 7 241 26.921 6139 14

PvbZIP62 Phvul.009G104100.1 9 294 31.993 5737 14

PvbZIP2 Phvul.001G011800.1 1 157 18.141 10477 13

PvbZIP12 Phvul.002G009200.1 2 176 20.454 11189 13

PvbZIP17 Phvul.002G237600.1 2 160 17.964 5290 13

PvbZIP68 Phvul.011G038200.1 11 562 61.361 6946 13

PvbZIP3 Phvul.001G029500.1 1 141 16.595 11040 12

PvbZIP13 Phvul.002G105700.1 2 181 20.049 9822 12

PvbZIP24 Phvul.003G266100.1 3 156 17.758 10760 12

PvbZIP34 Phvul.005G124100.1 5 487 53.732 7214 12

PvbZIP64 Phvul.009G204300.1 9 189 21.496 8054 12

PvMYB49 Phvul.009G068000.1 9 263 28.322 8944 15

PvMYB25 Phvul.008G028000.1 8 262 30.132 7758 14

PvMYB2 Phvul.005G131300.1 5 338 38.069 7387 13

PvMYB10 Phvul.006G114800.1 6 282 31.797 9101 13

PvMYB27 Phvul.008G038200.1 8 231 26.374 6054 13

PvMYB39 Phvul.008G156100.1 8 397 45.398 9 13

PvMYB11 Phvul.006G120800.1 6 330 37.237 6522 12

PvMYB29 Phvul.008G038600.1 8 251 28.426 8217 12

PvMYB48 Phvul.009G062700.1 9 225 24.868 8725 12

PvMYB68 Phvul.011G019200.1 11 323 36.075 5793 12

PvMYB70 Phvul.011G059800.1 11 328 36.686 5219 12

PvMYB75 Phvul.011G109700.1 11 325 36.493 5471 12

PvMYB9 Phvul.006G105200.1 6 216 24.104 8966 11

PvMYB50 Phvul.009G075000.1 9 345 38.152 7602 11

PvMYB67 Phvul.010G137500.1 10 347 39.089 6454 11

PvMYB6 Phvul.006G061600.1 6 326 36.354 6781 10

PvMYB14 Phvul.007G028700.1 7 306 34.936 6632 10

PvMYB18 Phvul.007G206200.1 7 402 45.119 7096 10

PvWRKY62 Phvul.008G185800.1 8 257 28.711 8393 17

PvWRKY16 Phvul.002G196800.1 2 359 39.121 7058 16

PvWRKY8 Phvul.001G218500.1 1 520 56.014 7965 15

PvWRKY14 Phvul.002G160100.1 2 240 27.044 8467 15

PvWRKY23 Phvul.002G293200.1 2 293 32.846 6180 15

PvWRKY37 Phvul.005G116000.1 5 618 66.711 6412 15

PvWRKY57 Phvul.008G058300.1 8 347 37.751 5934 15
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PvWRKY73 Phvul.009G101900.1 9 297 32.470 10434 15

PvWRKY9 Phvul.002G016100.1 2 326 35.545 10170 14

PvWRKY30 Phvul.003G240900.1 3 320 34.277 10098 14

PvWRKY83 Phvul.010G104700.1 10 203 22.762 9158 14

PvWRKY84 Phvul.010G111900.1 10 370 41.278 4911 14

PvWRKY3 Phvul.001G042200.1 1 281 31.274 8382 13

PvWRKY13 Phvul.002G103400.1 2 438 47.795 7979 13

PvWRKY15 Phvul.002G163400.1 2 347 39.204 4861 13

PvWRKY21 Phvul.002G266400.1 2 230 26.058 9229 13

PvWRKY26 Phvul.003G116300.1 3 399 43.379 6235 13

PvWRKY29 Phvul.003G192000.1 3 645 69.891 7136 13

PvWhirly3 Phvul.006G106800.1 6 244 27.088 9838 11

PvWhirly2 Phvul.003G068800.1 3 265 29.408 9834 10

PvWhirly2.1 Phvul.003G068800.2 3 263 29.238 9834 10

PvWhirly1 Phvul.002G089800.1 2 259 29.044 10086 9

Chr Cromossomos; Comp aa Comprimento aminoácidos; MW peso molecular; PI Ponto isoelétrico; 
PvbZIP, PvMYB, WRKY, PvWhirly fatores de transcrição bZIP, MYB, WRKY e Whirly em Phaseolus 
vulgaris. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

3.4 Conclusões sobre o assunto 1

 Os genes bZIP, MYB e WRKY estão distribuídos nos 11 cromossomos 

do feijão e os genes Whirly nos cromossomos 2, 3 e 6.

bZIP,  MYB,  WRKY  apresentam  proteínas  distribuídas  no  núcleo  e 

extracelular e Whirly no núcleo, extracelular e mitocôndria.

Maior frequência de genes com alta e baixa expressão está presente 

no sistema reprodutivo (botões florais, flores, vagens jovens e vagens maduras).

Os perfis de expressão dos genes MYB, bZIP, WRKY e Whirly mostram 

que os genes são mais próximos entre folhas e folíolos, caule 10 cm e 19 cm, raiz 10 

cm e 19 cm.

ERACs frequentes nos promotores relacionados a resposta de defesa 

da planta são WRE 3, W-box, S-Box, MYC, MYC-like, MYB, STRE, AP-1, ABRE, 

AT~ABRE, TCA.

Os  genes  que  apresentaram  maior  número  de  ERACs em  seus 

promotores foram PvbZIP33 e PvWRKY62 com 17, PvMYB49 15 e PvWhirly3 com 

11 genes.
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4 ASSUNTO 2 – Análise morfogenética de genótipos de feijão comum em resposta a 

Diabrotica speciosa (Germar, 1824) (Coleoptera: Chrysomelidae)

4.1 Introdução ao assunto 2

O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.)  é amplamente cultivado em 

diferentes sistemas de produção, representando diferentes climas, solos, genótipos 

e níveis de tecnologia, as mudanças climáticas como ambientes extremos de calor, 

seca e chuvas excessivas, doenças e pragas afetam drasticamente a produtividade. 

Para superar  estes  efeitos,  as plantas  desenvolveram  resistência, principalmente 

contra insetos-praga e doenças (MUKANKUSI et al., 2019). A resistência de plantas 

a  insetos  é  dividida  em  três  categorias:  antixenose,  antibiose  e  tolerância 

(SULISTYO;  INAYATI,  2016).  Na  antixenose  (não-preferência)  as  características 

químicas  e morfológicas  que  afetam  negativamente  o  comportamento  de 

preferência,  para  alimentação,  oviposição  e  colonização  do  inseto   (SMITH; 

CLEMENT, 2012; BOIÇA JUNIOR et al., 2015).

Características morfológicas da planta  como tricomas e cor da planta 

podem afetar a locomoção, o acasalamento, a seleção hospedeira para alimentação 

e oviposição, além da ingestão e digestão do alimento pelos insetos, por exemplo,  

os  tricomas podem impedir  a  fixação e limitar  o  movimento  e a alimentação de 

pragas nas lavouras (MITCHELL et al., 2016). A cor do substrato, pode determinar a 

seleção inicial do hospedeiro pelo inseto afetando indiretamente sua alimentação e 

oviposição  (CRUZ  et  al.,  2012).  Estudos  realizados  por  Paron  e  Lara  (2005), 

apresentaram relação  inversa  entre  número  de  tricomas e  o  consumo  de  feijão 

comum por D. speciosa. A resistência de plantas em diferentes espécies de insetos 

mostraram relação significativa da cor da folha com a atratividade e a preferência 

(MERCADER et al., 2007; ZACHÉ; BALSIN; ZACHÉ, 2013; SCHLICK-SOUZA et al., 

2017; HASANUZZAMAN et al., 2016).

As características químicas são relacionadas a compostos que atuam 

no comportamento (alimentação e oviposição) ou metabólitos secundários tóxicos, 

repelentes aos herbívoros ou capazes de atrair  inimigos naturais,  além de ativar 

espécies reativas de oxigênio (EROs) e fitormônios (LI et al., 2018; WANG et al., 

2019).  Alterações dos níveis de EROs e fitormônios são responsáveis por sinais 
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iniciais na ativação de respostas defensivas contra insetos herbívoros e patógenos 

como  enzimas  peroxidases,  genes  PRs  e  fatores  de  transcrição  relacionados  à 

defesa (SOUZA; DIAS; SILVA-FILHO, 2017). 

As  enzimas  Peroxidase  (POX)  EC  1.11.1.7,  Catalase  (CAT)  EC 

1.11.1.6  e  Superóxido  Dismutase  (SOD)  EC 1.15.1.1  atuam na  manutenção  de 

níveis oxidativos na célula vegetal. Em tabaco transgênico os níveis de POX, CAT e 

SOD foram alterados em resposta a estresse biótico (ZHAO et al., 2018). O NPR1 é 

responsável por regular as respostas imunes induzidas por Ácido Salicílico (SA). Em 

Arabidopsis, NPR1 foi necessário para a expressão do gene PR induzido por SA e 

resistência a patógenos (BACKER; NAIDOO; BERG, 2019). Os FTs bZIP e Whirly 

são  relatados  com  papéis  importantes  na  resposta  defensiva  das  plantas  aos 

insetos.  Em  Arabdopsis  thaliana membros  do  grupo  C  (AtbZIP9/  AtbZIP10/ 

AtbZIP63), D (AtbZIP47) e S descritos pelo envolvimento em resposta a estresses 

bióticos (JAKOBY et  al.,  2002).  Em Arabidopsis  e  batata (Solanum tuberosum), 

ortólogos  Whirly  foram  capazes  de  regular  a  expressão  de gene  de  defesa 

(DESVEAUX et al., 2004).

Portanto, para seleção de genótipos de feijão comum resistentes a D. 

speciosa há necessidade de informações que auxiliem na compreensão da relação 

entre planta e inseto, como os mecanismos químicos, físicos e morfológicos atuam 

na defesa da planta. Assim, o objetivo deste estudo foi  avaliar as características 

morfogenéticas de genótipos de feijão comum em resposta a D. speciosa.

4.2 Procedimentos metodológicos do assunto 2

4.2.1 Bioensaio com e sem chance de escolha 

 Os  genótipos  de  feijão  foram  semeados  em  vasos  de  5  L  com 

substrato  comercial,  onde  foram  colocadas  5  sementes  em  cada  vaso  com 

adubação de 4.6  g  NPK (15:20:20)  por  vaso  e  irrigação  diária  (PARÓN,  LARA; 

2001).  As  plantas  foram  mantidas  em  casa  de  vegetação  até  o  momento  de 

utilização nos bioensaios (estádio fenológico V4) (FERNANDES et al., 1982).

A fim de caracterizar a preferência alimentar de adultos de D. speciosa, 
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foram utilizados 10 genótipos de feijão (Tabela 3), dos quais foram extraídos discos 

foliares de 5 cm2, cortados com vazador de metal. 

Tabela 3 – Genótipos de feijão comum utilizados para análise de resistência à  Diabrotica speciosa 
(Germar, 1824). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Genótipo Tegumento Informações adicionais

BRS Estilo Bege claro a cinza, com listras 
marrons

Originou-se  do  cruzamento  EMP 250 /4/  A 
769 /// A 429 / XAN 252 // V 8025 /PINTO VI 
114,  realizado  em  1991,  no  Centro 
Internacional  de  Agricultura  tropical  (CIAT), 
localizado em Cali, Colômbia.

IAC Imperador Bege  claroa  cinza  com  listras 
marrons

Originada de Cruzamentos múltiplos entre as 
genótipos  de  IAC  Carioca  Eté  e  Carioca 
precoce,  retrocruzamentos  da  F1  com IAC 
Carioca Eté.

IPR Tangará Bege claro a cinza, com listras 
marrons

Cruzamento  entre  a  linhagem  melhorada 
LP95-92,  descendente  de  IAPAR 31,  e  as 
cultivar 31 e Pérola.

BRS Campeiro Preto A cultivar BRS Campeiro originou-se de um 
programa  de  indução  de  mutação  visando 
alterar  a  cor  do  tegumento  da  cultivar 
Corrente,  desenvolvida pela Embrapa Arroz 
e Feijão

ANFC9 Bege claro a cinza, com listras 
marrons

-

IPR Tuiuiú Preto Originou-se  do  cruzamento  realizado  em 
casa  de  vegetação  do  IAPAR,  entre  a 
linhagem melhorada  LP96-72,  desenvolvida 
pelo IAPAR

BRS Esplendor Preto A BRS Esplendor originou-se do cruzamento 
CB911863/AN9123293

IPR Uirapuru Preto BAC29/PR1711/3/NEP2/2/PUEBLA173/
ICAPIJÃO

BRSMG 
Madrepérola

Bege  (pouco  rosado,  com 
estrias  e/ou  pontos  marrom 
claro)

 BRSMG  Madrepérola  originou-se  do 
cruzamento entre as linhagens AN 512666-0 
e AN. 730031

IPR Curió Bege claro  com listras marrom 
claras

-

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

Posteriormente,  foram  montadas  arenas  forradas  com  papel-filtro 

umedecido, nas quais foram distribuídos, equidistantes do centro, dez discos foliares 

com a face adaxial voltada para cima, sendo um disco de cada cultivar. No centro de 

cada arena foram liberados dez insetos adultos de  D. speciosa,  os quais tiveram 

livre  acesso  à  alimentação  durante  24  horas.  Foram  utilizadas  10  repetições, 

totalizando 100 insetos liberados (Figura 11 A). 



54
Os insetos presentes nos discos foram avaliados em 1, 3, 6, 12 e 24 

horas  após  a  liberação.  Ao  término  da  contagem  foi  estimado  o  índice  de 

atratividade, (LIN et al., 1990; BALDIN; LARA, 2001; BALDIN et al., 2005), através 

da equação:

Onde:

IA = Índice de atratividade

T= no de insetos atraídos para a cultivar avaliada  

P= nº de insetos atraídos para a cultivar padrão

Os valores de IA variam entre zero e dois, sendo que:

IA = 1 indica atração semelhante entre a cultivar avaliada e o padrão 

IA < 1 corresponde a uma menor atração pela cultivar 

IA > 1 indica maior atração pela cultivar avaliada em relação ao padrão

Os genótipos  de feijão  foram classificados comparando-se os índices 

obtidos no genótipo avaliado com o padrão. Esse ensaio foi realizado sob condições 

de laboratório (25±2°C, 60±5% UR, 12:12 LD), seguindo o delineamento  em bloco 

casualizado.  A  cultivar  BRS  Esplendor  foi  utilizada  como  padrão  segundo 

metodologia de BOIÇA JÚNIOR et al. (2015), considerado genótipo susceptível.

Após  24  horas,  as  arenas  foram desmontadas  e  os  discos  foliares 

retirados  para  análise  da  área  foliar,  em  scanner  (HP  Deskjet  F2180),  e 

processamento  das  imagens  no  software  ImageJ  (RASBAND,  1997-2015)  e 

analisadas em cm2. Assim, a área foliar consumida pelo inseto (AFC) foi obtida pela 

diferença entre a área foliar inicial (AFI) e a área foliar remanescente após 24 horas 

(AFR).

Para o teste sem chance de escolha, seguiu se a mesma metodologia 

para obtenção dos discos foliares e avaliação empregado no teste com chance de 

escolha,  com o delineamento  inteiramente  casualizado,  onde  um disco  foliar  de 

feijão foi colocado isoladamente no centro de cada placa de Petri (8 x 2 cm), com 1 

inseto adulto (Figura 11 B).
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Figura 11 – Bioensaio de preferência e consumo de genótipos de feijão comum por Diabrotica 

speciosa. A) Com chance de escolha e B) sem chance de escolha. UTFPR, Câmpus 
Pato Branco, 2020.

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

4.2.2 Análise enzimática e molecular

4.2.2.1 Obtenção do material vegetal e desafio com Diabrotica speciosa (Germar, 
1824)

Foram plantados 10 genótipos de feijão comum (Tabela 3). O cultivo 

das plantas foi realizado conforme metodologia de Paron e Lara (2001), os genótipos 

foram  semeados  em  copos  de  500  mL  com  substrato  comercial,  colocadas  2 

sementes por vaso e irrigados diariamente. As plantas foram mantidas em casa de 

vegetação até o momento de utilização nos experimentos (estádio fenológico V4) 

(FERNANDES et al., 1982).

Os insetos adultos de D. speciosa foram coletados em cultivos de feijão 

na área experimental do curso de Agronomia da Universidade Tecnológica Federal  

do Paraná – UTFPR, Câmpus Pato Branco, Paraná, localizada nas coordenadas 

26º41’17” Sul e 52º41’17” Oeste, os quais foram transferidos para o laboratório e 

mantidos  em  sala  climatizada,  sob  temperatura  de  25±2°C,  fotofase  de  12  h, 

acondicionados em gaiolas de acrílico e tela antiafídeo (30x30x30 cm), alimentados 

com folhas de feijão conforme a metodologia descrita por Ávila et al. (2000). O fundo 

da gaiola foi revestido nos cantos com chapa de alumínio galvanizado e no centro 

com tela de náilon. A tela no fundo da gaiola foi colocada para evitar o excesso de 
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umidade,  bem  como  para  permitir  a  passagem  de  pequenos  detritos  de  planta 

provenientes da alimentação do inseto, os quais ficaram retidos em uma folha de 

papel colocada sob a gaiola, funcionando como um dispositivo "auto-limpante". Para 

a obtenção de posturas, foram utilizadas placas de Petri (14 cm de diâmetro x 2 cm 

de altura), contendo, no fundo, uma esponja fina umedecida e, sobre esta, gaze de 

coloração preta, conforme metodologia de Milanez (1997). Os ovos foram retirados 

do substrato de oviposição, lavando-se a gaze em água corrente sobre um tecido 

fino (voil), onde ficaram retidos. Para evitar a contaminação por fungos durante o 

período de incubação,  os ovos foram tratados com solução de sulfato de  cobre 

(CuSO4) a 1%, durante dois minutos e, em seguida, transferidos para placas de 

Petri (9 cm de diâmetro x 1cm de altura), forradas com papel filtro umedecido (ÁVILA 

et al., 2000). 

Após a eclosão as larvas foram transferidas para plântulas de milho 

convencional com auxílio de um pincel de cerdas finas, e mantidos até a fase adulta. 

Os  adultos  recém-emergidos  foram  acondicionados  em  gaiolas  e  utilizados  nos 

experimentos e manutenção da criação (ÁVILA et al., 2000).

Os  vasos  de  cada  genótipo  de  feijão  (Tabela  1)  foram  isolados  e 

protegidos, onde foram liberados 2 adultos de D. speciosa por vaso, cada genótipo 

constituiu de 3 repetições, as plantas foram mantidas em laboratório em condições 

controladas (24 ± 2ºC, 60 %U.R), coletadas em 0, 24 e 48 horas após a liberação 

dos insetos. As folhas coletadas foram envolvidas em papel alumínio devidamente 

identificadas e mergulhadas em nitrogênio líquido, em seguida acondicionadas em 

freezer -80ºC.

4.2.2.2 Ensaio de enzimas de genótipos de feijão

4.2.2.2.1 Extração e ensaio de enzimas de genótipos de feijão

O extrato enzimático foi obtido conforme metodologia de Bettini et al. 

(2014) com modificações. Aproximadamente 0,5 g de tecido vegetal das amostras 

coletadas em 0, 24 e 48 h foram maceradas em nitrogênio líquido, adicionados 4% 

(p/p) de PVPP (polivinilpolipirrolidona) e tampão de extração (fosfato de potássio 100 
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mM pH 7,5 acrescido de 1 mM de EDTA e 3 mM de DTT), na proporção de 5 mL por 

1 g de tecido vegetal. O macerado foi centrifugado por 30 minutos a 12000 g em 

centrífuga  refrigerada  a  4ºC.  O  precipitado  foi  descartado  e  o  sobrenadante 

armazenado em ultra-freezer a -80º C e utilizado como extrato enzimático. O teor de 

proteínas foi determinado pela metodologia proposta por Bradford (1976).

4.2.2.2.2 Atividade da Peroxidase (POX)

A atividade da POX foi determinada conforme metodologia de  Flurkey 

e Jen (1978).O meio de reação composto por tampão fosfato de potássio 25 mM pH 

6.8, 2.25 mM de guaiacol e 10 mM peroxido de hidrogênio. A 3 mL de meio de 

reação  foi  realizada  a  adição  de  25  uL  de  extrato  enzimático.  A  formação  de 

tetraguaiacol  monitorada a  470  nm  por  60  segundos  em  espectrofotômetro 

(Shimadzu,  UV-1800,  Tóquio,  Japão).  Para  cálculo  da  atividade  enzimática  foi 

utilizado  o  coeficiente  de  extinção  molar  do  tetraguaiacol  (26.6  mM -1 cm-1)  e  a 

atividade da enzima expressa em µM mg-1 de prot. min-1.

4.2.2.2.3 Atividade da Catalase (CAT)

Para determinação da atividade da CAT foi utilizada a metodologia de 

Havir e McHale (1987) com modificações. A 3 mL de meio de reação foi realizada a  

adição de 25 uL de extrato enzimático. O meio de reação composto por tampão 

fosfato de potássio 50 mM, pH 7,5 e 16 mM de peróxido de hidrogênio mantidos a 

25ºC. Imediatamente após a adição do extrato enzimático, foi monitorado o consumo 

de  peroxido  de  hidrogênio  a  240  nm  por  60  segundos  em  espectrofotômetro 

(Shimadzu, UV-1800, Tóquio, Japão). A atividade enzimática calculada utilizando o 

coeficiente  de  extinção  molar  do  peroxido  de  hidrogênio  (34.4  mM -1 cm-1),  e  a 

atividade expressa em função do teor de proteína (µM mg-1 de prot. min-1).



58
4.2.2.2.4 Atividade Superóxido Dismutase (SOD)

A atividade da SOD foi avaliada conforme metodologia apresentada por 

Giannopolitis  e  Ries  (1977)  com  modificações.  A  avaliação  foi  realizada  pela 

capacidade da enzima inibir a fotorredução do azul de nitrotetrazólio (NBT). O meio 

reação composto por tampão fosfato 52.5 mM pH 7,8, EDTA 0.1 mM, NBT 0,075 

mM,  metionina  13  mM  e  riboflavina  2  µM.  Para  quantificação  da  atividade 

enzimática,  em  tubos  de  ensaio,  foi  realizada  a  adição  de  25  µL  do  extrato 

enzimático a 3 mL do meio de reação.  Os tubos foram incubados sob lâmpada 

fluorescente  de 15 Watts  por  10  minutos.  Para  o  branco foi  realizada  a  reação 

substituindo o estrato enzimático pelo tampão de extração. Já para o controle, em 

tubo de ensaio, foi realizada a adição de 25 µL de extrato enzimático a 3 mL de meio 

de reação, o qual permaneceu 10 minutos no escuro antes de proceder a leitura. As 

leituras foram realizadas em espectrofotômetro (Shimadzu, UV-1800, Tóquio, Japão) 

em cubetas de polipropileno (PP) em 560 nm. Foi considerada uma unidade de SOD 

a quantidade de enzima capaz de inibir 50% da fotorredução do NBT nas condições 

de estudo. A atividade da enzima SOD foi expressa em função da quantidade de 

proteína (U mg prot-1 min-1).

Equação:

ΔK = Absorbância no Controle

50%= Inibição da taxa de NBT 

0.02= Volume (mL) da amostra usada
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4.2.2.3 Análise dos perfis de expressão gênica por reação em cadeia de polimerase 

via transcriptase reversa (RT-PCR) semiquantitativa 

4.2.2.3.1 Desenho dos iniciadores 

Os iniciadores foram desenhados a partir de sequências codificadoras 

(CDS)  do inglês coding sequence, de  Phaseolus vulgaris 2.1, (DOE-JGI e USDA-

NIFA,  http://phytozome.jgi.doe.gov/).  depositadas  no  banco  de  dados  Phytozome 

12.1  (http://phytozome.jgi.doe.gov/)  As famílias  escolhidas foram:  bZIPs,  NPR1 e 

Whirly, como referência o gene actina (Tabela 4).

O  desenho  dos  iniciadores  foi  feito  no  programa  computacional 

Primer3Plus (UNTERGASSER et al., 2007) apresentando tamanhos de amplicons 

variando entre 150 e 300 pares de bases, o tamanho dos iniciadores com cerca de 

20 pares de nucleotídeos e temperatura de anelamento o mais próximo possível de 

60ºC. Através da ferramenta Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) (LOBO, 

2008), as sequências dos oligonucleotideos foram alinhadas com as CDS no intuito 

de confirmar a posição dos iniciadores forward e reverse (Tabela 4).

Após  aquisição  dos  oligonucleotídeos,  os  iniciadores  passaram  por 

processo de eluição conforme indicação do fabricante (100 μM) e posterior diluição 

para formação de uma solução de trabalho a 10 μM em Tris-EDTA, pH 8.0 do DNA. 

Tabela  4  – Sequências  de  iniciadores  desenhadas  a  partir  de  sequências  codificadoras  (CDS) 
depositadas no banco de dados Phytozome. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Nome do iniciador locus Sequência TM (°C) Conteúdo CG Fragmento (pb)

WRKY_F Phvul.001G042200.1 CCCTCACTTTCTCCCAAACA 60.1 °C 55.00% 284 bp

WRKY_R Phvul.001G042200.1 TCTGCTTTTCTCTTGCGTGA 59.9.0 °C 45.00% 284 bp

bZIP_F Phvul.001G009000.1 TGGGAGGAAAGAGGATGATG 60 °C 50.00% 207 bp

bZIP_R Phvul.001G009000.1 CAGCTTGAACTAGCCCCTTG 60 °C 55.00% 207 bp

NPR1_F Phvul.008G195900.1 TTGGAAAAAGAGCTCCCTCA 59.9 °C 45.00% 230 bp

NPR1_R Phvul.008G195900.1 TAGGCACAGGCATAGTGCAG 60 °C 55.00% 230 bp

MYB_F Phvul.003G067800.1 AGAAGGAGCACAACGAGGA 60 °C 50.00% 218 bp

MYB_R Phvul.003G067800.1 CTCAGCTGACCATCCACCTT 60.3 °C 55.00% 218 bp

WHIRLY_F Phvul.003G068800.1 GTCGCCACTCTGACCTCTTC 60 °C 60.00% 237 bp

WHIRLY_R Phvul.003G068800.1 TACCAACAGCAGGTGCAAAC 59.8 °C 50.00% 237 bp

Actina_F Phvul.007G129000.1 TCACCATACTTGGCCACAAA 60.0 °C 45.00% 320 bp

Actina_R Phvul.007G129000.1 CAGATCTCCGGGAAAAATCA 60.0 °C 45.00% 320 bp

Cystatin_F Pv003G065700 CAGCATCCCTCTCACCTCTC 59.9 °C 60.00% 346 bp

Cystatin_R Pv003G065700 CTTGGTCCCAGACACCATCT 60.0 °C 55.00% 346 bp

Cystein _F Phvul.003G066200.1 CAGCCCCAATATCGAAGAAA 60.0 °C 45.00% 192 pb
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Cystein _R Phvul.003G066200.1 GCAAACGCAATCTCCTTCAT 60.2 °C 45.00% 192 pb

Serina_F Phvul.002G251800.1 TGGACCATCACCTATGAGCA 60.1 °C 50.00% 283 bp

Serina_R Phvul.002G251800.1 GATCAAAAGGTTGCCCTTGA 60.1 °C 45.00% 283 bp

MPK6_F Phvul.003G059500.1 GAATATTCCGGCCACTCTCA 60.0 °C 50.00% 256 bp

MPK6_R Phvul.003G059500.1 ATGATCCATGTGACGAAGCA 60.1 °C 45.00% 256 bp

Lectina_F Phvul.007G070100.1 ACAGTGGAGGAAACCCTGTG 60.0 °C 55.00% 329 bp

Lectina_R Phvul.007G070100.1 GGCATTAGGGAAGGTGTCAA 59.9 °C 50.00% 329 bp

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

4.2.2.3.2 Extração do RNA Total de folhas de feijão 

Todo material utilizado (almofarizes, pistilos, espátulas, béqueres) foi 

tratado previamente com água DEPC 0.1% (0.1 mL de DEPC dissolvidos em 100 mL 

de água ultrapura em agitador magnético). A solução não foi autoclavada, pois após 

a autoclavagem o DEPC torna-se ineficiente. As bancadas, cubas, pipetas, foram 

previamente limpas com papel toalha contendo RNase away (Invitrogen) para evitar 

contaminação com RNAses. Todo o procedimento realizado utilizando luvas. 

As folhas (1g) de cada amostra foram trituradas em almofariz contendo 

nitrogênio líquido, posteriormente 100 mg transferidas para um microtubo de 2 mL e 

adicionado 1mL de Quikzol Reagent (Ludwig) aos microtubos e acondicionados em 

caixa contendo gelo. Após este processo, os tubos foram incubados por 10 minutos 

à temperatura ambiente, sendo a cada 2 minutos homogeneizados lentamente por 

inversão. 

O material foi centrifugado a 4ºC por 10 minutos, com 12.000 rpm. O 

sobrenadante  recuperado  em  um  novo  tubo  autoclavado,  o  precipitado  foi 

descartado. Adicionado 200 μL de clorofórmio para solubilizar os lipídios. Os tubos 

agitados por 15 segundos no vórtex. Os tubos foram incubados por 7 minutos à 

temperatura  ambiente  e  posteriormente  centrifugados  4ºC  por  15  minutos,  com 

12.000 rpm. 

A fase aquosa sobrenadante contendo RNA removida com a auxílio de 

uma  pipeta  e  colocada  em  um  novo  tubo  autoclavado.  A  fase  intermediária, 

contendo  DNA e  o  sedimento  contendo  as  proteínas  foram descartados.  Foram 

adicionados 1/2 do volume de isopropanol e 1/2 do volume da solução de citrato de 

sódio (0.8 M) mais solução de NaCl  (1.2 M) à fase aquosa contendo RNA (por 

exemplo: se a fase aquosa é de 500 μL foi adicionado 250 μL de isopropanol + 250 
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μL de citrato de sódio + NaCl), todos os reagentes gelados, a 4ºC. Posteriormente, 

foram gentilmente vortexados e incubados a temperatura ambiente por 15 minutos e 

centrifugados à 4º C por 10 minutos, com 12.000 rpm. 

O sobrenadante foi  descartado e adicionado ao precipitado 1 mL de 

etanol 70% armazenado à 4ºC, os tubos centrifugados à 4ºC durante 5 minutos com 

7.000 rpm. O sobrenadante foi descartado vertendo para outro recipiente e com uma 

pipeta  (200  μL)  retirado  o  restante  do  etanol.  Os  tubos  contendo  o  RNA 

permaneceram secando em câmara de fluxo laminar por 10 minutos. Quando os 

tubos estavam secos, o RNA foi eluído em 20 μL de água ultrapura livre de RNAse. 

Os RNAs foram armazenados a 4ºC, e no dia seguinte realizada a verificação de sua 

integridade em eletroforese em gel de agarose 0,8 % corado com Gel Red (Biotium) 

e observado em transiluminador. 

A quantificação do RNA realizada em espectrofotômetro, feitas leituras 

da absorbância (OD) a 230, 260 e 280 nm. A razão 260/230 superior a 2. A razão 

entre as absorbâncias a 260/280 1,8 e 2,0 para que não haja contaminação com 

proteínas.  Com base  na  absorbância  foi  calculada  a  concentração  do  RNA em 

ng/μL. 

3.2.2.3.3 Síntese da Primeira fita de cDNA

A primeira fita de cDNA foi sintetizada a partir de 2 μg de RNA. O RNA 

de cada amostra foi tratado com a enzima DNase I (Amplification Grade Dnase I, 

InvitrogenTM) para eliminação do DNA. Para a síntese da primeira fita de cDNA feita 

a transcrição reversa pela enzima transcriptase reversa (RT) com o uso do iniciador 

Oligod(T) (InvitrogenTM) para que a fita de cDNA fosse sintetizada a partir da cauda 

poli-A da molécula de RNAm (RNA 30 mensageiro) utilizando o kit  SuperScriptTM 

First-Strand  Synthesis  System  for  RT-PCR  (InvitrogenTM)  de  acordo  com  as 

recomendações do fabricante. 
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3.2.2.3.4 PCR Semiquantitativa 

A  reação  de  PCR  foi  realizada  em  termociclador  em  reações  com 

volume de 25 μL, sendo cada reação composta por: 1μL de cDNA, 9 pmol de cada 

um dos primers, 200 μM de cada um dos deoxinucleotídeos (dATP, dCTP, dGTP, 

dTTP), 2,5μL de tampão da enzima (20mM Tris-HCl pH8.0), 2 unidades da enzima 

Taq  DNA  Polimerase  (InvitrogenTM).  As  reações  foram  acompanhadas  de  um 

controle de contaminação da reação ausente de material genético. 

Para  a  amplificação  dos  genes  foi  realizada  uma  etapa  de 

desnaturação inicial de 95ºC por 5 minutos, e ao final realizada uma extensão de 

72ºC  por  10  minutos  para  todos  os  genes.  As  temperaturas  de  anelamento 

específicas  para  cada  par  de  primer,  foram utilizados  36  ciclos  os  quais  foram 

estabelecidos de modo que ao fim da reação atingisse a fase platô evitando falsos 

positivos. 

Ao final da reação, o produto amplificado foi submetido à eletroforese 

em gel de agarose 1,8%, corado com Gel Red (Biotium), durante 150 minutos a 80 

volts. Após a corrida, o gel foi observado em transiluminador e fotodocumentado. As 

imagens armazenadas, e os perfis de expressão de cada gene alvo avaliada pela 

densitometria das bandas utilizando o software ImageJ (RASBAND, 2007-2015). Os 

dados  da expressão dos genes foram obtidos através da densidade da banda do 

gene alvo/densidade da banda do gene referência (COOLS; ISHII, 2002).

4.2.3 Densidade de tricomas nas folhas de feijão comum

Para avaliação de densidade de tricomas foi utilizado o método descrito 

por Voleníková e Tichá (2001), que consiste em cobrir as superfícies foliares com 

uma camada de esmalte incolor, que ao se solidificar retrata a imagem da superfície 

da folha (Figura 12 A). Foram utilizados 10 genótipos de feijão (Tabela 3), no estádio 

vegetativo (V4) (FERNANDES et al., 1982), camadas de esmalte foram aplicadas 

nos  trifólios  intermediários  de  feijão  completamente  expandido,  de  coloração  e 

aspecto uniformes, nas superfícies adaxial e abaxial. Após secas, as camadas de 

esmalte foram removidas e montadas em lâminas, imagens dos tecidos foram feitas 
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com  um  microscópio  de  projeção  e  gravado  digitalmente  usando  uma  câmera 

Olympus conectada a um microscópio óptico e observadas em microscópio binocular 

com aumento de 10 vezes (Figura 12 B). Foram analisadas áreas de 0.5 cm2, obtida 

com auxílio  de  uma ocular  milimetrada.  Para  cada planta,  foram realizadas três 

lâminas em regiões aleatórias da folha.

Figura  12 – Avaliação de densidade de tricomas. A) Impressão digital  da folha e B) Imagem de 
tricomas de  P. vulgaris em microscópio binocular com aumento de 10 vezes. UTFPR, 
Câmpus Pato Branco, 2020

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

4.2.4 Análise de colorimetria das folhas

Para determinar a cor, foram utilizados os índices colorimétricos dos 

genótipos de  feijão comum. Quando as plantas atingiram o estágio fenológico V4 

(FERNANDES et al.,  1982), foram coletadas folhas das seções intermediárias de 

três plantas de cada genótipo (Tabela 1) (SCHLICK-SOUZA et al.,  2018).  Foram 

analisados os parâmetros a*, b*, C*, L* e h (MCGUIRE, 1992), seus parâmetros são 

L*,  que  representa  luminosidade,  a*  e  b*,  que  representam  coordenadas  de 

cromaticidade.  Nestas coordenadas,  a*  e  b*  indicam as direções das cores,  nas 

quais +a* se move em direção ao espectro vermelho, -a* em direção ao espectro 

verde, +b* em direção ao espectro amarelo e -b* em direção ao espectro azul. O 

centro é acromático. À medida que a* e b* aumentam ou diminuem, o ponto afasta-

se  do  centro  e  a  cor  aumenta.  A  cor  das  folhas  foi  determinada  usando  um 

colorímetro (Konica Minolta®, Japão, modelo Chroma meter CR-400, cor espaço L* 

a*  b*,  por  refletância).  A  calibração foi  realizada  com uma placa  branca padrão 

seguindo as instruções do fabricante. Para cada folha, a porção central da superfície 
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adaxial  foi  avaliada. Foi adotado o delineamento de estudo randomizado com três 

repetições. 

4.2.5 Índice de clorofila nas folhas

As  avaliações  indiretas  de  clorofila  foram realizadas  no  estádio  V4 

(FERNANDES et al., 1982) no segundo trifólio dos genótipos de feijão (Tabela 1), 

sendo  mensuradas  com  o  auxílio  de  um  clorofilômetro  da  marca  comercial 

ClorofiLOG® modelo CFL 1030, produzido pela Falker Automação Agrícola, o qual 

expressa os resultados em um índice próprio denominado ICF: Índice de Clorofila 

Falker (FALKER, 2008). Foi adotado o delineamento inteiramente casualizado com 

repetições para cada genótipo. 

4.2.6 Determinação de açúcar total nas folhas

Para  determinação  de  açúcar  total  foi  utilizado  o  método  do  fenol-

sulfúrico, no qual foram pesados 1 g do material vegetal (em triplicata) colocado em 

almofariz, adicionando 10 mL de tampão fosfato 0,2 M, pH 7,5, macerado e filtrado, 

retirado  10  μL  do  filtrado  de  cada  amostra  e  transferido  para  tubo  de  ensaio, 

adicionando na seguinte ordem: 0,49 mL de tampão fosfato (ou água destilada), 0,5 

mL  de  fenol  a  5%  e  2,5  mL  de  ácido  sulfúrico  (estes  dois  reagentes  foram 

acrescentados  utilizando  a  capela),  em  seguida  foi  realizada  a  leitura  em 

espectrofotômetro (UVMini 1240 – Shimadzu, Quioto, Japão), em comprimento de 

onda (λ)  490 nm (DUBOIS et  al.,  1956),  as leituras foram anotadas.  Os valores 

obtidos foram comparados com a curva padrão de glicose nas concentrações de 0, 

10, 20, 30, 40 e 50 uL.

4.2.7 Análise de dados 

Os  dados  de  atratividade  foram  calculados  por  análises  não 

paramétricas e os valores comparados em relação ao genótipo padrão, expressando 
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assim o índice de atratividade dos insetos aos genótipos de feijão. Para os dados de 

consumo, densidade de tricomas, colorimetria e açúcar total foi realizada análise de 

variância, quando significativo a 5% de significância as médias foram comparadas 

pelo  teste de Scott  Knott  (P<0,05),  com auxílio  do  programa estatístico  SISVAR 

(FERREIRA, 2019).

Os  dados  de  enzimas  e  expressão  dos  genes  foram submetidos  a 

análise de variância,  quando significativo a 5% de significância as médias foram 

comparadas pelo teste de Scott Knott (P<0,05) com auxílio do programa estatístico 

SISVAR  (FERREIRA,  2019),  posteriormente  os  dados  foram  transformados  em 

mapa de calor com agrupamento hierárquico usando o software MeV (HOWE et al.,  

2010) (http://www.tm4.org/mev.html).

A fim de verificar a contribuição relativa dos caracteres para estudo da 

divergência genética dos genótipos, foi realizada análise multivariada, considerando 

a análise baseada na distância (D²) de Mahalanobis, em que a importância relativa 

dos caracteres foi estimada por meio da participação dos componentes relativos a 

cada  caractere  (químico,  genético  e  morfológico)  no  total  da  dissimilaridade 

observada utilizando o critério de Singh (1981). Visando identificar diversidade entre 

os genótipos, foi realizada a análise de agrupamento,  considerando as estimativas 

dos valores genotípicos de cada genótipo, obtidas para cada um dos caracteres em 

estudo  através da técnica de otimização proposta por Tocher, utilizando a matriz 

obtida  pela  análise  da  distância  generalizada  de  Mahalanobis  do  programa 

estatístico GENES (CRUZ, 2013).

4.3 Resultados e discussão do assunto 2

4.3.1 Avaliação de resistência de genótipos de feijão por antixenose

Os resultados mostram que no bioensaio com chance escolha todos os 

genótipos foram repelentes aos insetos em relação ao Padrão (Figura 13). Para o 

bioensaio sem chance de escolha o IAC Imperador foi atrativo e ANFc9 e o BRSMG 

Madreperola foram neutros, enquanto os demais foram repelentes (Figura 14). 

Os genótipos de feijão comum apresentaram resistência por antixenose 
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à  D.  speciosa.  A  resistência  da  planta  pode  ser  expressa  através  de  três 

mecanismos  diferentes:  antixenose,  antibiose  e  tolerância  (SMITH;  CLEMENT, 

2012). A resistência à antixenose ocorre quando fatores morfológicos ou químicos 

na  planta  afetam  adversamente  o  comportamento  dos  artrópodes,  levando  à 

aceitação tardia  e possivelmente à rejeição absoluta da planta como hospedeira 

para alimentação, oviposição ou abrigo (MORANDO et al., 2015). 

No  bioensaio  com  chance  de  escolha,  mostra  que  os  genótipos 

testados foram repelentes  aos insetos,  isso  indica  a presença  de  características 

químicas ou morfológicas das folhas nestes genótipos que provocaram a deterrência 

a  D.  speciosa (CUNNINGHAM,  2012).  Provavelmente,  as  misturas  de voláteis 

emitidas  pelos  discos  das  folhas  não  foram  muito  distintas  entre  os  genótipos, 

desorientando os insetos para seleção dos genótipos adequados (BOIÇA JUNIOR et 

al.,  2015).  Como  mencionado  por  Cunningham  e  Zalucki  (2014),  os  sinais  da 

interação entre pistas visuais e olfativas podem ser decisivos para as respostas dos 

insetos.

No caso do bioensaio sem chance de escolha, onde a característica de 

cada genótipo foi específica, o genótipo IAC Imperador foi classificado como atrativo 

aos insetos, ANFc9 e BRSMG Madreperola classificadas como nulos por apresentar 

índice  de  preferência  igual  ao  genótipo  BRS  Esplendor  utilizado  como  padrão, 

divergindo dos resultados do teste com chance de escolha. Estudos mostram que é 

comum  essa  divergência  em  testes  com  e  sem  chance  de  escolha.  Sendo 

recomendado os bioensaios sem chance de escolha por ser mais semelhantes às 

condições de campo, onde há a interferência dos fatores ambientais e as culturas 

geralmente são cultivadas em monoculturas (SCHLICK-SOUZA et al., 2011; BOIÇA 

JUNIOR et al., 2015).

Apesar  da  importância  econômica do feijão  comum, poucos são os 

trabalhos que testaram a resistência a insetos. Estudo realizado por Boiça Junior et  

al. (2015), testando a antixenose e tolerância de D. speciosa com dez genótipos de 

feijão comum, obtiveram dois genótipos com menor preferência de D. speciosa para 

alimentação,  entre  eles  o  IAC  Uirapuru,  que  também  foi  utilizado  no  nosso 

experimento, confirmando a deterrência ocorrida em ambos os ensaios com e sem 

chance de escolha realizado nesta pesquisa.
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Figura 13 – Índice de atratividade de  Diabrotica speciosa (Germar, 1824) aos genótipos de feijão 

comum em bioensaio com chance de escolha. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

 Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

Figura 14 – Índice de atratividade de  Diabrotica speciosa (Germar, 1824) aos genótipos de feijão 
comum em bionsaio sem chance de escolha. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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O resultado da análise de variância do bioensaio para verificar a área 

consumida  dos  genótipos  de  feijão  por  D.  speciosa foi  significativo  a  1%  de 

significância para genótipo,  condição e para interação entre genótipo x condição 

(Apêndice A).

A área consumida no bioensaio com chance de escolha mostra que o 

IPR Curió foi o mais consumido, seguido do BRS Campeiro, enquanto ANFc9, BRS 

Esplendor, BRS Estilo e IPR Tuiuiú ficaram no grupo C, e os genótipos que tiveram 

menor área consumida foram IAC Imperador, BRSMG Madreperola, IPR Tangará no 

grupo D e IPR Uirapuru no grupo E (Figura 15).

No bioensaio sem chance de escolha a área consumida foi maior no 

BRS Campeiro e BRS Esplendor,  seguido do IAC Imperador  e  IPR Tuiuiú,  com 

consumo intermediário  no  grupo  D  ficou  o  ANFc9,  BRSMG Madreperola  e  com 

menor área consumida IPR Uirapuru no grupo E, IPR Curió e IPR Tangará no grupo 

F (Figura 15). 

O IPR Curió  apresentou  menor repelência em teste com chance de 

escolha e apresentou maior área consumida. Enquanto no bioensaio sem chance de 

escolha os  genótipos que foram nulos  (ANFc9  e  BRSMG Madreperola) ou  com 

preferência (IAC Imperador) não foram os mais consumidos, uma das razões que 

pode justificar esse resultado deve se ao fato do genótipo padrão BRS Esplendor ser 

um dos mais suscetíveis a insetos (BOIÇA JÚNIOR et al., 2015),  portanto,  mesmo 

os outros apresentando alto índice de preferência, ainda serão considerados inferior 

a 1, ou seja, repelente, como pode ser observado no caso do BRS Campeiro e IPR 

Tuiuiú. 

O  IAC  Imperador  apresentou  preferência  em  teste  sem  chance  de 

escolha um dos a apresentar maior área consumida. Portanto, BRS Esplendor, BRS 

Campeiro, IPR Tuiuiú e IAC Imperador podem ser considerados os genótipos mais 

suscetíveis nos bioensaios de preferência e consumo de genótipos de feijão comum. 

Levando  em  consideração  ambos  os  ensaios  de  preferência  e  consumo,  os 

genótipos que apresentaram maior tolerância, com menor preferência e consumo 

foram IPR Uirapuru e IPR Tangará. 

A não preferência para consumo observado nos genótipos de feijão 

comum  revela  resistência  do  tipo  antixenose.  A  antixenose  geralmente  está 

relacionada a  emissão de compostos  voláteis,  no  entanto,  segundo relatado por 
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Boiça Júnior et al. (2015) os voláteis emitidos pelas folhas do feijão comum não são 

eficazes o suficiente para repelir ou atrair algumas pragas, mas sua preferência pelo 

hospedeiro pode ser afetada por compostos inibidores nas folhas que são ativados 

imediatamente  após  a  herbivoria.  Compostos  como  isoflavonóides  e  proteínas 

inibidoras são  relatadas em  feijão comum, essas substâncias são conhecidas por 

interferir  negativamente na alimentação, oviposição e desenvolvimento de insetos 

(LIMA et al., 2014; SHOOROOEI et al., 2018). 

Figura  15  – Área  foliar  consumida  mm2 de  genótipos de  feijão  comum por  Diabrotica  speciosa 
(Germar, 1824) em bioensaio com e sem chance de escolha. 

Médias  seguidas  pelas  mesmas  letras  maiúsculas  ENTRE  OS  GENÓTIPÒS  não  diferem 
estatisticamente pelo teste Scott Knott a 5%. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

4.3.2 Resultados da análise enzimática e expressão gênica

As análises enzimáticas dos genótipos de feijão comum após ataque 

de  D.  speciosa mostraram  resultados  significativos  para  genótipo,  tempo  de 

avaliação  e  interação  entre  genótipo  x  tempo  para  Catalase  (CAT),  Peroxidase 

(POX) e Superóxido Dismutase (SOD) (Apêndice B).

A atividade das enzimas CAT, POX e SOD foram realizadas em três 

avaliações, sendo a primeira avaliação, anterior a liberação dos insetos, a segunda e 

a terceira avaliação 24 e 48 horas após a liberação dos insetos, respectivamente. Os 
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genótipos  que  apresentaram  maior  atividade  enzimática  foram  BRS  Estilo,  IAC 

Imperador, ANFc9, IPR Tuiuiú, BRS Esplendor, BRSMG Madreperola e IPR Curió 

(Tabela 5).

Os  genótipos  apresentam  respostas  específicas  para  as  enzimas 

avaliadas,  IPR  Tangará,  BRS Esplendor,  IPR  Tuiuiú,  IPR  Curió  e  IPR  Uirapuru 

apresentaram maior atividade de CAT após danos causados por D. speciosa (Tabela 

5). A atividade da POX sofreu incremento no IAC Imperador, Tangará, IPR Uirapuru, 

BRSMG Madreperola nos períodos de avaliação, os demais genótipos apresentaram 

redução da atividade após 24 e  48 h  (Tabela  5).  A  atividade da SOD entre  os 

genótipos  foi  maior  para  o  BRS  Estilo,  IAC  Imperador,  IPR  Tuiuiú,  BRSMG 

Madreperola e IPR Curió. Após os danos pelos insetos BRS Estilo, IAC Imperador, 

IPR Tuiuiú e BRS Esplendor aumentaram a atividade desta enzima (Tabela 5).

A cultura de feijão durante seu desenvolvimento sofre diversos tipos de 

estresses, como danos por doenças e insetos. Após o estresse a planta reconhece 

os danos e ativa diversos sinais, como espécies reativas de oxigênio (EROs). Assim, 

o aumento da atividade das enzimas dos genótipos de feijão mostra que após danos 

por  D. speciosa houve aumento de EROs. Quando percebidas como subprodutos 

tóxicos as EROs são responsáveis por  causar  danos oxidativos  nas células.  Os 

danos  oxidativos  causados  por  excesso  de  EROs resultam  em  disfunção  das 

mitocôndrias e inativação enzimática (OZYIGIT et al., 2016).

A alteração da atividade de POX, CAT e SOD nos genótipos de feijão 

quando atacados por  D. speciosa reflete a ação destas enzimas na eliminação de 

EROs, a sua importância na homeostase da célula vegetal e a sua capacidade de 

tolerar  o  estresse.  A  detoxicação  de  EROs  é  crucial  para  o  equilíbrio  da  sua 

concentração, para sua sobrevivência as plantas evoluíram sistemas antioxidantes 

não  enzimáticos  e  enzimáticos  para  eliminar  excesso  de  EROs,  o  sistema 

antioxidante enzimático inclui vários componentes, como SOD, CAT e POX (TANG 

et al., 2019). 

Os  genótipos  IAC  Imperador,  IPR  Tangará,  BRS  Esplendor,  IPR 

Uirapuru  e  BRSMG  Madreperola  foram  os  genótipos  que  apresentaram  maior 

conteúdo enzimático após danos por D. speciosa, demonstrando maior capacidade 

de detoxificação ou tolerância ao estresse. As plantas mais tolerantes geralmente 

apresentam níveis de atividade enzimática mais altos que as plantas susceptíveis, 
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aumentando sua capacidade para eliminar as EROs e evitar danos oxidativos, desta 

forma  a  SOD  catalisa  a  conversão  de  .O2-  em  H2O2 e  a  CAT  remove  o  H2O2 

resultante,  enquanto  a  POX  é  responsável  pela  eliminação  de  H2O2 durante  o 

estresse  oxidativo  nas  plantas  (DAS;  ARYADEEP,  2014).  Tang  et  al.  (2019) 

estudaram a capacidade antioxidante  de batata  doce associada ao estresse por 

armazenamento e observaram que os genótipos tolerantes apresentaram maiores 

níveis das enzimas antioxidantes quando comparados a genótipos susceptíveis. 

Assim como o ocorrido nesta pesquisa Zhao et al. (2018) estudaram 

respostas  de  enzimas  antioxidantes  induzidas  por  mosca  branca  em plantas  de 

tabaco, na defesa contra pulgões e observaram aumento na atividade da catalase, a 

qual  pode  desempenhar  um papel  dominante  na  defesa  e  tolerância  da  planta. 

Pandey et al.  (2017),  evidenciaram explosão oxidativa,  componente essencial  da 

sinalização  o  qual  foi  regulado  precocemente  após  ferimento  em  grão  de  bico, 

confirmando que o acúmulo de espécies reativas de oxigênio (EROs) é um evento 

precoce que ocorre poucos minutos após o ferimento ou a herbivoria. Sendo esses 

propostos como um sinal local difusível para ativação dos genes de defesa.

Tabela 5  – Atividade enzimática de genótipos de feijão comum expostos ao ataque de  Diabrotica 
speciosa (Germar, 1824). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Genótipo CAT POX SOD

0 hora 24 horas 48 horas 0 hora 24 horas 48 horas 0 hora 24 horas 48 horas

BRS Estilo 310 Aa 334 Ca 390 Ca 2962 Ba 1156 Ba 1667 Ba 4.1 Cb 9.3 Aa 6.2 Ab

IAC Imperador 736 Aa 577 Ab 464 Bb 4399 Aa 3125 Aa 4718 Aa 9.1 Ba 10.0 Aa 8.2 Aa

IPR Tangará 444 Bb 598 Aa 299 Cb 1600 Ba 1758 Ba 727 Ba 6.1 Ca 4.6 Cb 3.1 Bb

BRS Campeiro 294 Ba 418 Ba 295 Ca 2248 Ba 1125 Ba 828 Ba 4.3 Ca 2.5 Ca 2.7 Ba

ANFc9 667 Aa 677 Aa 536 Ba 3365 Aa 2686 Aa 2012 Ba 4.2 Ca 3.8 Ca 3.4 Ba

IPR Tuiuiú 381 Bb 456 Bb 783 Aa 4432 Aa 3632 Aa 4384 Aa 5.5 Ca 6.9 Ba 6.5 Aa

BRS Esplendor 498 Bb 798 Aa 278 Cc 5133 Aa 3144 Aa 569 Bb 4.1 Ca 5.1 Ba 3.9 Ba

IPR Uirapuru 381 Ba 524 Ba 225 Cb 1877 Ba 2490 Aa 1063 Ba 5.0 Ca 5.2 Ba 4.7 Ba

BRSMG 
Madreperola

273 Ba 265 Ba 143 Ca 1747 Ba 1207 Ba 2859 Aa 6.1 Ca 6.5 Ba 5.8 Aa

IPR Curió 370 Bb 491 Ba 613 Ba 3466 Aa 1486 Ba 2354 Ba 12.6 Aa 11.0 Aa 9.3 Aa

Médias  seguidas  pelas  mesmas  letras  maiúsculas  na  coluna  e  minúscula  na  linha  não  diferem 
estatisticamente pelo teste Scott Knott a 5%. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

O mapa de  calor  da  atividade  das  enzimas  mostra  que  POX  ficou 

agrupada separadamente de CAT e SOD,  as quais formaram outro grupo. Para  o 

agrupamento dos genótipos, IAC  Imperador e IPR Tuiuiú foram mais semelhantes 

formando um grupo, BRS Esplendor foi o mais diferente não se agrupou e os demais 

genótipos formaram um segundo grupo, apresentando maior semelhança entre eles 
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(BRS Madreperola, BRS Campeiro, IPR Tangará, IPR Uirapuru ANFc9, BRS Estilo e 

IPR Curió) (Figura 16).

Figura 16 – Mapa de calor da atividade da POX, CAT e SOD de genótipos de feijão comum expostos 
ao ataque de Diabrotica speciosa (Germar, 1824). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020. 

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

Os iniciadores  WRKY  Phvul.003G240900.1  (PvWRKY30) amplificam 

uma  região  de  íntron,  então  foram  utilizados  para  confirmar  a  ausência  de 

contaminação  com  DNA.  Apenas  bZIP  Phvul.001G009000.1  (PvbZIP1),  NPR1 

Phvul.008G195900.1 e  Whirly  Phvul.003G068800.1  (PvWhirly3) apresentaram 

bandas visíveis e foram analisados, enquanto os demais foram descartados (Tabela 

2). Os iniciadores FTs foram renomeados para PvbZIP1 e PvWhirly3 (Tabela S1),

Os  resultados  da  análise  de  variância  para  expressão  relativa  dos 

genes foi  significativa para genótipo e interação genótipo x tempo para os genes 

bZIP,  para tempo e interação genótipo x tempo para os genes NPR e os genes 

Whirly foi significativo para genótipo, tempo e interação genótipo x tempo (Apêndice 

B).

 A expressão relativa dos genes de feijão comum exposto ao ataque de 

D. speciosa foi  diferente entre os genótipos, sendo que o gene bZIP foram mais 

expressos nos genótipos BRS Estilo, IAC Imperador, BRS Campeiro, IPR Tangará, 

ANFc9, IPR Tuiuiú e BRSMG Madreperola (Tabela 4). A proporção da expressão 

dos genótipos após 24 e 48 h quando comparado com a expressão antes do ataque 
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de  D.  speciosa,  mostra  incremento  para  IAC  Imperador,  BRS  Campeiro,  IPR 

Tangará, IPR Tuiuiú e BRS Esplendor (Tabela 6). 

A  expressão relativa dos genes Whirly  foi  semelhante  não havendo 

diferença entre os genótipos, um incremento da expressão quando comparados com 

o  controle  foi  observado  no  BRS  Estilo,  IAC  Imperador,  BRS  Esplendor,  IPR 

Uirapuru para 24 e 48 horas após a exposição aos insetos, enquanto o IPR Tangará 

teve maior incremento em 24 horas (Tabela 6).

Os  genótipos  que  apresentaram maior  expressão  dos  genes  NPR1 

foram BRS Campeiro e BRS Esplendor. Em relação ao tempo de avaliação BRS 

Campeiro, ANFc9, IPR Tuiuiú, IPR Uirapuru e BRSMG Madreperola apresentaram 

incremento na expressão após 24 horas,  enquanto BRS Estilo apresentou maior 

expressão em 48 horas após o ataque dos insetos  (Tabela 6).

Os  genes  estudados  foram  escolhidos  por  serem  responsivos  a 

estresse biótico, assim, variação da expressão destes genes era esperado. Plantas 

submetidas  a  estresse  biótico  ou  abiótico  sofrem  alterações  no  seu  padrão  da 

expressão de proteínas, podendo tanto ocorrer a inibição ou a indução da síntese de 

determinados constituintes proteicos (PINTO et al., 2011). As proteínas codificadas 

por  esses  genes  percebem  os  efetores  do  inseto  e  ativam  as  vias  de  defesa, 

incluindo a expressão de genes relacionados à defesa e a proteína quinase ativada 

por mitogênio, hormônio vegetal e fatores de transcrição; e mecanismo de defesa 

contra  insetos,  incluindo  deposição  de  calose,  inibidores  de  tripsina  proteinase, 

metabólitos secundários e voláteis das folhas verdes, aumentando a tolerância da 

planta ao estresse (DU et al., 2020).

Neste  estudo  foi  possível  verificar  redução  da  expressão  do  gene 

NPR1  para  praticamente  todos  os  genótipos,  principalmente  após  48  horas  de 

infestação com insetos, indicando provável aumento do hormônio Ácido Jasmônico 

(JA),  e  seu efeito  antagônico  com ácido  salicílico (SA).  O NPR1 atua como um 

regulador central da sinalização de defesa mediada por SA, o qual desempenha um 

papel principal na defesa das plantas contra patógenos biotróficos ou hemibiotróficos 

e insetos necrotróficos (CHEN et al., 2020). No entanto, NPR1 em associação com 

outros fatores de transcrição como WRKY é apontado como supressor da expressão 

dos  genes  de  defesa  ativados  pelo  ácido  jasmônico  (JA),  principal  hormônio 

relacionado com a defesa da planta contra danos e insetos herbívoros (SPOEL; 
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JOHNSON; DONG, 2007; LI et al., 2019). Li et al. (2004), sugerem que o WRKY70 

atua como um ativador  de genes induzidos por  SA e como repressor  de genes 

responsivos a JA, integrando sinais dessas vias mutuamente antagônicas.

 A  família  bZIP  apresenta  75  genes  distribuídos  entre  os 11 

cromossomos do feijão, localizados na região extracelular e no núcleo, com maior 

frequência de expressão em caule 19 cm, nódulos, raízes 19 cm, botões florais e 

vagens maduras. O gene bZIP (PvbZIP1) foi expresso em botões florais, folhas, raiz 

19 cm, caule 19 cm e vagens jovens (DADOS ASSUNTO 1). 

A expressão do bZIP em folhas de feijão comum desafiadas por  D. 

speciosa sofreu incremento em alguns genótipos, o que mostra que este é um gene 

responsivo  a  danos  por  insetos  e  que  está  presente  nos  tecidos  foliares.  As 

proteínas bZIP incluem um domínio bZIP, caracterizado por 60 a 80 aminoácidos de 

comprimento,  exibindo  uma  região  básica  e  uma  zíper  leucina  funcionalmente 

distinta, a qual é responsável pela dimerização das proteínas bZIP (AMORIM et al., 

2017).  Assim,  um  grande  número  de  proteínas  bZIP  pode  formar  homodímero, 

sendo classificados em 10 diferentes grupos (A, B, C, D, E, F, G, H, I e S), que 

podem  ser  combinados  por  heterodimerização  para  formar  pares  de  bZIP  com 

diferentes  funcionalidades  (LLORCA et  al.,  2014).  Portanto,  esta  diversidade  de 

forma corrobora as informações sobre a atividade do bZIP em diferentes tecidos de 

feijão  como  observado  nesta  pesquisa.  Os  membros  dos  grupos  C  e  D  foram 

descritos  por  desempenhar  papéis  cruciais  na  imunidade  inata  das  plantas, 

particularmente as proteínas TGA do grupo bZIP D, membros do grupo C formam 

heterodímero  com  o  bZIP  S1  o  qual  está  relacionado  com  a  sinalização  após 

estímulos bióticos (CORREA et al., 2008; WEI et al., 2012). 

Assim como nos genótipos de feijão comum desafiado por D. speciosa, 

a resposta dos genes bZIP após danos por insetos foi relatada superexpressão do 

FT bZIP em tomateiro em resposta de defesa contra pulgões por Coppola et al. 

(2019). A expressão do gene do arroz OsbZIP1 pode ser rapidamente induzida em 

folhas  tratadas  com  ácido  salicílico,  ácido  jasmônico  e  ácido  abscísico.  Estes 

resultados  indicam  que  o  OsbZIP1  pode  desempenhar  um  papel  na  via  de 

transdução de sinal dependente do SA e JA para defesa do arroz contra patógenos 

e insetos, respectivamente (MENG et al., 2005), estes resultados corroboram com os 

resultados encontrados, na qual os danos causados por  D. speciosa aumentou a 
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expressão do gene PvbZIP1 nos genótipos de feijão.

O Whirly é uma família de FT com apenas três genes descritos para a 

cultura  de  feijão,  distribuído  nos  cromossomos 2,  3  e  6,  localizados  no  núcleo, 

extracelular e mitocôndria. No feijão comum é expresso nas folhas, trifólios jovens, 

vagens jovens e nódulos. O FT PvWhirly3 está expresso em raiz 10, raiz 19, caule 

19 e trifólios jovens (DADOS ASSUNTO 1).

A expressão do gene Whirly foi alterada com os danos causados por D. 

speciosa, demonstrando que este foi responsivo aos danos ou a alguma substância 

efetora emitida pelo inseto. As proteínas Whirly (WHY) são reconhecidas como FT 

no  núcleo.  Estão  envolvidas  em  diversos  processos  celulares  e  aparentemente 

exercem  diferentes  funções,  de  acordo  com  a  organela  em  que  se  encontra 

(FOYER; KARPINSKA; KRUPINSKA, 2014). As proteínas WHY são proteínas que 

se ligam ao DNA de fita simples e podem atuar como FT durante as respostas ao 

estresse  biótico  e  abiótico.  Estão  envolvidos  na  manutenção  de  plastídios  e  na 

estabilidade  do  genoma  dos  cloroplastos  (CAPPADOCIA  et  al.,  2010),  também 

influenciam na transcrição e manutenção de telômero, e se associam a nucleóides 

em cloroplastos e mitocôndrias. O SlWHY2 foi estudado usando plantas de tabaco 

transgênicas e apresentou maior resistência à infecção por patógenos, evidenciado 

pelo menor conteúdo de espécies reativas de oxigênio e maior expressão de genes 

relacionados à defesa (ZHAO et al., 2018). 

A ação do Whirly também foi observada pela atividade de ligação ao 

DNA de  AtWhy1,  o ortólogo de Arabidopsis StWhy1,  induzida por SA necessário 

para resistência a doenças dependentes de SA e expressão induzida por SA de um 

gene de resposta à SAR,  sugerindo que o  AtWhy1 trabalha em conjunto com o 

NPR1 para transduzir o sinal do SA. Assim, AtWhy1 adiciona um componente crítico 

à resposta de resistência a doenças de plantas dependente de SA (DESVEAUX et 

al.,  2004).  Como  SA  e  JA  agem  de  forma  antagônica,  podemos  supor  que  o 

incremento na expressão do PvWhirly3 após danos causados por D. speciosa tenha 

sido em resposta da ativação das vias de sinalização e expressão de proteínas de 

defesa nos genótipos de feijão com maior tolerância. No entanto, diferentes  genes 

desempenham papéis diferentes na regulação da resposta ao estresse; portanto, é 

necessária uma investigação mais aprofundada sobre seus padrões de expressão 

sob danos por insetos. 
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Tabela 6 – Média da Expressão relativa dos genes de  Phaseolus vulgaris exposto ao ataque de 

Diabrotica speciosa (Germar, 1824). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.
GENÓTIPO bZIP WHIRLY NPR

0 hora 24 horas 48 horas 0 hora 24 horas 48 horas 0 hora 24 horas 48 horas

BRS Estilo 69.9 Aa 66.4 Aa 67.9 Aa 54.9 Aa 68.9 Aa 60.5 Aa 66.2 Ba 55.2 Aa 68.9 Aa

IAC Imperador 15.1 Bb 19.8 Bb 66.5 Aa 53.7 Aa 57.4 Aa 62.2 Aa 89.2 Aa 51.6 Ab 75.1 Aa

IPR Tangará 74.2 Aa 58.8 Aa 30.7 Bb 50.2 Aa 62.2 Aa 44.3 Aa 80.3 Aa 62.9 Aa 79.1 Aa

BRS Campeiro 29.2 Ba 44.9 Aa 53.4 Aa 74.7 Aa 60.0 Aa 67.1 Aa 77.2 Aa 83.6 Aa 55.1 Ba

ANFc9 68.9 Aa 21.7 Bb 69.5 Ba 73.4 Aa 60.4 Aa 43.9 Aa 65.2 Ba 69.1 Aa 49.7 Ba

IPR Tuiuiú 55.8 Aa 68.3 Aa 72.1 Aa 67.9 Aa 56.5 Aa 26.6 Bb 50.1 Bb 70.5 Aa 30.6 Bb

BRS Esplendor 11.4 Bb 63.9 Aa 24.7 Bb 48.8 Ab 68.9 Aa 58.9 Aa 90.7 Aa 67.9 Aa 73.1 Aa

IPR Uirapuru 39.2 Ba 37.3 Aa 32.5 Ba 51.2 Aa 62.3 Aa 56.3 Aa 53.9 Bb 88.4 Aa 40.7 Bb

BRSMG 
Madreperola

70.3 Aa 53.4 Aa 64.2 Aa 63.1 Aa 39.2 Aa 12.0 Bb 55.5 Ba 84.3 Aa 56.7 Ba

Médias seguidas pelas mesmas letras maiúsculas na  coluna e minúscula na linha não diferem estatisticamente pelo teste 
Scott Knott a 5%. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

A  expressão  dos  genes  foi  representada  por  mapa  de  calor,  que 

agrupa os genes e genótipos mais semelhantes e separa os mais dissimilares. Em 

relação aos genes estudados bZIP ficou em um grupo e Whirly e NPR1 ficaram em 

outro. Os genótipos IPR Imperador, BRS Esplendor, BRS Campeiro e IPR Uirapuru 

ficaram agrupados em um grupo e BRS Estilo, IPR Tangará, ANFc9, IPR Tuiui e 

BRSMG Madreperola em outro (Figura 17).

Figura 17 – Mapa de calor da expressão relativa dos genes de Phaseolus vulgaris exposto ao ataque 
de Diabrotica speciosa (Germar, 1824). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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4.3.3 Quantificação de tricomas 

O resultado da análise de variância para quantificação de tricomas foi  

significativo a 1% para os genótipos, superfície da folha e para interação genótipo x 

superfície da folha (Apêndice D).

A quantificação de tricomas foi realizada na superfície abaxial e adaxial 

da  folha,  sendo  que  o  número  de  tricomas  na  superfície  adaxial  foi  baixo  e 

predominante  do tipo  acicular  (Figura  18 A),  não havendo diferença significativa 

entre  os  genótipos  (Figura  19).  Na  superfície  abaxial  da  folha  predominou  os 

tricomas unciforme, os genótipos ANFc9 e IPR Uirapuru foram os que apresentaram 

maior número de tricomas por mm2, em seguida no grupo B ficou IPR Curió, IPR 

Tangará, IPR Tuiuiú, no grupo C aparecem BRS Esplendor, IAC Imperador, BRSMG 

Madreperola e por último com menor número de tricomas o BRS Campeiro e BRS 

Estilo no grupo D (Figura 19).

Os  tricomas  aciculares  e  unciforme  desempenham  um  papel  de 

barreira física, e sua eficácia depende da densidade ou do tamanho. ANFc9 e IPR 

Uirapuru apresentaram maior número de tricomas com predominância unciforme na 

superfície  abaxial,  no  caso  desta  pesquisa  o  IPR  Uirapuru  também  apresentou 

deterrência e baixo consumo, e ANFc9 apresentou tolerância moderada, por ser nulo 

em teste de preferência e consumo mediano. Entre os genótipos com menor número 

de tricomas estão, BRS Esplendor, BRS Campeiro e BRS Estilo. Sendo que BRS 

Esplendor  e  BRS  Campeiro  estão  entre  os  genótipos  mais  susceptíveis  por 

preferência  e  consumo.  Estes  resultados  estão  de  acordo  com encontrados  por 

Paron e Lara (2005) que encontraram relação inversa entre índice de tricoma e a 

área  consumida  de  feijão  comum  por  D.  speciosa. Shoorooei  et  al.  (2018), 

estudando  a  resposta  de  antixenose  e  antibiose  de  feijão  comum  a  ácaro 

observaram menor preferência para oviposição em genótipos com maior densidade 

de tricomas.
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Figura 18 – Imagem de tricomas em microscópio binocular. A) Tricoma acicular da superfície adaxial 

e B) Tricoma unciforme da superfície abaxial da folha de feijão comum. UTFPR, Câmpus 
Pato Branco, 2020.

Fonte: CARNEIRO, E., 2020

Figura 19 – Densidade de tricomas na superfície adaxial (AD) e abaxial (AB) da folha de genótipos de 
feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Médias seguidas pelas mesmas letras não diferem estatisticamente pelo teste  Scott  Knott  a 5%. 
Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

4.3.4 Colorimetria

A caracterização da coloração das folhas dos genótipos de feijão foi 

significativa a 1% de significância (Apêndice E).

Na tabela 10 estão apresentadas as médias dos parâmetros indicativos 

de cor para os genótipos de feijão avaliados, o IPR Uirapuru e BRSMG Madreperola 

apresentam maior L*(luminosidade) e o IPR Tangará é o que apresenta menor L*, os 
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outros são intermediários nos grupos B e C. O IPR Uirapuru e o IAC Imperador 

também  apresentam  maior  a*(vermelho/verde),  b*(amarelo/azul)  e  C*(Croma), 

enquanto IPR Tangará apresenta menor a*(verde), b*(amarelo) e C*(Croma).

Os genótipos que apresentaram maior h°(ângulo da tonalidade) foram 

IPR  Tangará,  BRS  Esplendor,  IPR  Tuiuiú  e  IPR  Curió  e  menor  h°(ângulo  da 

tonalidade) foi IPR Uirapuru (Tabela 7).

O padrão de cores  das  folhas dos genótipos  de  feijão  variaram de 

verde amarelada para verde intenso, IPR Uirapuru e BRSMG Madreperola estão 

entre os genótipos menos consumidos, sendo esses os genótipos que apresentaram 

maiores L* luminosidade e entre os que apresentaram maior a* verde e b* amarelo, 

ou seja, apresentam cores mais intensa em verde e amarela. A cor é considerada 

um  dos  principais  fatores  para  a  seleção  e  escolha  do  hospedeiro  por  insetos 

(MERCADER; KRUITHOFF; RSCRIBER, 2007). Entretanto, cada espécie apresenta 

diferente  resposta  a  esta  característica,  estudos  realizados  com  Chrysodeixis 

includens (Lepidoptera:  Noctuidae)  em  feijão  comum  e  soja  apresentaram 

preferência por  genótipos de cores verdes mais claras (MORANDO et  al.,  2015; 

SCHILICK-SOUZA et al., 2018).

Tabela 7 – Características de cor de genótipos de feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 
2020.

Genótipo
L* 

(luminosidade)
a*(verde) b*(amarelo) C*(Croma)

h°(ângulo da 
tonalidade)

IPR Tangará 37.1 d -5.3ns 20.7 d 26.31 d 128.06 a

BRS Esplendor 40.0 c -18.0 23.9 c 29.95 c 126.93 a

IPR Tuiuiú 40.4 c -17.5 23.2 c 29.09 c 126.93 a

IPR Curió 40.4 c -17.6 23.2 c 29.16 c 127.18 a

ANFc9 41.1 c -16.5 22.7 c 28.11 c 125.97 b

BRS Campeiro 41.5 c -18.2 25.4 b 31.20 b 125.65 b

BRS Estilo 42.6 b -18.7 25.5 b 31.67 b 126.19 b

IAC Imperador 43.5 b -19.7 26.9 a 33.40 a 126.23 b

BRSMG 
Madreperola

44.6 a -18.7 26.3 b 32.29 b 125.41 b

IPR Uirapuru 44.7 a -19.3 28.2 a 34.12 a 124.37 c

Médias seguidas pelas mesmas letras minúscula na coluna, não diferem estatisticamente pelo teste 
Scott Knott a 5%. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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4.3.5 Índice de Clorofila

O  índice  de  clorofila  apresentou  resultado  significativo  para  os 

genótipos, a 1% para clorofila B e Total e a 5% para clorofila A (Apêndice F).

 BRS Campeiro e IPR Tangará apresentaram maior índice de clorofila 

A,  B e Total  e IPR Tuiuiú de clorofila A e Total,  enquanto os demais genótipos  

ficaram no grupo B para índices de clorofila A e Total. Para clorofila B os genótipos 

ANFc9, IPR Uirapuru, BRSMG Madreperola e IPR Curió tiveram os menores índices 

(Tabela 8). 

Os genótipos que apresentaram maior índice de clorofila IPR Tuiuiú e 

BRS Campeiro estão entre os genótipos que apresentaram maior consumo por  D. 

speciosa, enquanto IPR Uirapuru um dos genótipos com menor área consumida está 

entre os genótipos com menor índice de clorofila A, B e Total.  O índice de clorofila 

mostra  que  os  genótipos  de  feijão  comum  apresentam  respostas  diferentes  a 

preferência  e  consumo  por  D.  speciosa,  possivelmente  devido  a  características 

físicas e químicas específicas de cada genótipo.  O conteúdo de clorofila  pode ser 

utilizado como um indicador de nitrogênio e da capacidade fotossintética (MUÑOZ-

HUERTA et al., 2013), devido a participação do nitrogênio, como elemento estrutural 

das moléculas de clorofila e proteína, na formação de cloroplastos e no acúmulo de 

clorofila,  tornam  a  planta  suculenta  e  atrativas  a  insetos  (DAUGHTRY,  2000; 

AMALIOTIS et al., 2004). 

No entanto, em alguns  genótipos ou em diferentes espécies, as altas 

concentrações de nitrogênio podem alterar a produção de produtos secundários do 

metabolismo  vegetal  (como  alcalóides,  aminoácidos  não  proteicos,  compostos 

cianogênicos, inibidores de proteinase, entre outros), esses compostos podem inibir 

diretamente o consumo por herbívoros, ou ainda atrair predadores e parasitoides 

(ANDRADE et al., 2019). 
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Tabela 8 – Índice de clorofila em folhas de feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Genótipo Clorofila A Clorofila B Clorofila Total

ANFc9 27.4 b 6.4 d 33.9 b

IPR Uirapuru 30.0 b 6.2 d 36.2 b

IAC Imperador 30.5 b 8.0 c 38.5 b

BRSMG Madreperola 31.5 b 7.0 d 38.4 b

IPR Curió 31.7 b 6.7 d 38.4 b

BRS Estilo 31.9 b 8.4 b 40.3 b

BRS Esplendor 32.0 b 7.9 c 39.8 b

BRS Campeiro 35.5 a 9.9 a 45.4 a

IPR Tangará 36.2 a 10.2 a 46.4 a

IPR Tuiuiú 37.4 a 8.8 b 45.9 a

Médias seguidas pelas mesmas letras na coluna não diferem estatisticamente pelo teste Scott Knott a 
5%. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

4.3.6 Análise de Açúcar Total

Os genótipos avaliados tiveram variação significativa para açúcar total 

(Apêndice G). IPR Tangará, BRS Esplendor, IPR Curió, IAC Imperador e BRS Estilo 

apresentaram maior quantidade de açúcar total, IPR Tuiuiú e BRS Campeiro ficaram 

nos  grupos B  e  C,  respectivamente,  enquanto  que  IPR  Uirapuru,  BRSMG 

Madreperola e ANFc9 apresentaram menor quantidade de açúcar total (Figura 20).

Os genótipos com maior concentração de açúcar total, estão entre os 

mais  consumidos  por  D.  speciosa,  exceto  IPR  Tangará  que  apresentou  baixo 

consumo. Os insetos têm níveis variados de necessidades alimentares e sua aptidão 

depende da química da planta hospedeira. A taxa de açúcar está relacionada com a 

qualidade nutricional da planta, que é um fator importante para seu desenvolvimento, 

mas também pode afetar sua fisiologia e alterar o desempenho e qualidade da fonte 

alimentar aos insetos herbívoros (SHAHID et al., 2017). 

 Estudos  realizados  por  Azeredo  et  al.  (2004),  mostraram  que 

incremento na concentração de açúcar em genótipos de batata induziu a infestação 

da  larva  alfinete  (Diabrotica speciosa).  O  açúcar  embora  em  concentrações 

diferentes está presente em todos os tecidos vegetais, assim, as concentrações de 

açúcar influenciam a preferência e a taxa de consumo da planta pelos insetos.
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Figura  20 – Quantificação de açúcar total  de genótipos de feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato 

Branco, 2020.

Médias seguidas pelas mesmas letras não diferem estatisticamente pelo teste  Scott  Knott  a 5%. 
Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

4.3.7 Contribuição relativa dos caracteres e divergência entre os genótipos

Considerando os caracteres avaliados (incluindo parâmetros químicos, 

genéticos e morfológicos) foi calculada a dissimilaridade genética entre os genótipos, 

baseada  na  distância  generalizada  de  Mahalanobis.  Os  caracteres  que  mais 

contribuíram para a divergência entre os genótipos (Tabela 9) foram tricomas da 

superfície abaxial, catalase 48 horas, Whirly 48 horas, luminosidade, bZIP 24 horas 

e  consumo  sem  chance  de  escolha  que  contribuem  juntos  para  71.41%  da 

variabilidade encontrada.

Com  base  na  matriz  de  distâncias,  foi  realizado  agrupamento  pelo 

método de otimização de Tocher (Tabela 10) visando encontrar os genótipos mais 

dissimilares para os caracteres morfogenéticos em resposta à  D. speciosa. Foram 

formados 4 grupos,  sendo o IPR Tangará e IPR Curió  os mais dissimilares nos 

grupos III  e IV, respectivamente. Agrupados no grupo I:  BRS Campeiro, Estilo e 

Esplendor,  IAC  Imperador,  IPR  Tuiuiú,  ANFC9.  No  grupo  II  ficaram  BRSMG 
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Madreperola e IPR Uirapuru.

É possível  observar  que os genótipos BRS Campeiro,  BRS Estilo  e 

BRS Esplendor ficaram no mesmo grupo. No entanto, os genótipos IPRs ficaram 

todos em grupos separados provavelmente por apresentarem maior diversidade de 

respostas morfogenéticas. 

Além da importância de selecionar genótipos com características que 

permitem maior tolerância a  D. speciosa essa diversidade genética é uma prática 

interessante que permite recomendar os genótipos com caracteres mais produtivos, 

tolerantes a doenças ou estresses fisiológicos, por isso, é importante que a base 

genética  seja  o  mais  amplo  possível,  reduzindo  a  probabilidade  de  perda  de 

produtividade em larga escala (FOLLMANN et al., 2019).

Para  o  melhoramento  da  cultura  é  de  fundamental  importância  o 

conhecimento da dissimilaridade entre os genitores para a obtenção de genótipos 

superiores,  podendo agregar caracteres de importância fisiológica a um genótipo 

produtivo. Segundo Correa e Gonçalves (2012), o mais apropriado é recomendar 

cruzamentos  entre  genitores  divergentes  que  exibam,  contudo,  desempenho 

superior em relação às principais características agronômicas da cultura.
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Tabela 9 –  Contribuição relativa  dos caracteres  para  a  divergência  entre  os  genótipos de feijão 

comum com  10  genótipos  submetidos  a  análises  química,  molecular  e  morfológica. 
UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Variáveis Frequência %

Tricoma Abaxial 17.78

Catalase 48 h 15.91

Whirly 48 h 11.31

Luminosidade (L) 9.65

BZIP 24 h 8.90

Consumo sem chance de escolha 7.86

Peroxidase 24 h 5.66

Catalase 24 h 5.52

Açúcar total 5.10

Superóxido dismutase 24 h 4.59

Clorofila Total 2.99

NPR 24 h 1.63

NPR 48 h 1.00

BZIP 48 h 0.84

Tricoma Adaxial 0.80

Consumo com chance de escolha 0.46

 Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

Tabela 10 – Agrupamento incluindo os 10 genótipos de feijão comum submetidos a análises química, 
molecular e morfológica. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

GRUPOS GENÓTIPOS

I
BRS Campeiro, BRS Estilo, BRS Esplendor, IAC 
Imperador, IPR Tuiuiú, ANFc9

II BRSMG Madreperola, IPR Uirapuru

III IPR Tangará

IV IPR Curió

                                     Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

As  respostas  dos  genótipos  de  feijão  comum  em  relação  de  D. 

speciosa em função das características morfogenéticas estudadas sugerem que os 

genótipos IPR Uirapuru, IAC Imperador, IPR Tangará e BRSMG Madreperola foram 

os que apresentaram características que proporcionaram maior tolerância, enquanto, 

BRS  Esplendor,  BRS  Campeiro,  IPR  Tuiuiú  e  ANFc9  apresentam  tolerância 
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moderada e IPR Curió  e BRS Estilo  foram mais  suscetíveis.  Essas informações 

corroboram com os dados do agrupamento de Tocher onde IPR Curió (Grupo IV) foi 

um dos mais susceptíveis e BRSMG Madreperola, IPR Uirapuru (Grupo II) e IPR 

Tangará (Grupo III) demostraram maior tolerância, BRS Campeiro, BRS Esplendor, 

IAC Imperador, IPR Tuiuiú, ANFc9 foram moderadamente tolerantes e estes ficaram 

no  grupo  I,  com  exceção  do  BRS  Estilo  que  apresentou  características  que 

demonstraram maior suscetibilidade à D. speciosa. 

4.4 Conclusões do assunto 2

A atividade da CAT, POX e SOD varia entre os genótipos de feijão 

comum após danos por D. speciosa.

Os  genes  PvbZIP1,  NPR1  Phvul.008G195900 e  PvWhirly03 

apresentam incremento da expressão nos genótipos de feijão comum desafiados por 

D. speciosa.

No  bioensaio  com  e  sem  chance  de  escolha  com  exceção  dos 

genótipos IAC Imperador que é atrativo e ANFc9 e o BRSMG Madreperola neutros 

os demais são repelentes em comparação ao Padrão (BRS Esplendor). 

 O consumo foliar no bioensaio com chance de escolha mostra que os 

genótipos  IAC  Imperador,  BRSMG  Madreperola,  IPR  Tangará  e  IPR  Uirapuru 

apresentam  resistência  por  antixenose  a  D.  speciosa,  enquanto  consumo  sem 

chance de escolha a não preferência é nos genótipos IPR Uirapuru, IPR Tangará e 

IPR Curió.

Para  análise  de  colorimetria  os  genótipos  IPR  Uirapuru  e  IAC 

Imperador apresentam maior L, a*, b*, enquanto IPR Tangará apresentam menor L, 

a*, b*. O h° é maior em IPR Tangará, BRS Esplendor e IPR Curió e menor h° para 

IPR Uirapuru.

Os genótipos IPR Tangará, IPR Tuiuiú e BRS Campeiro apresentam 

maior índice Clorofila a, b e total, enquanto que ANFc9 e IPR Uirapuru menor índice 

de clorofila.

A quantificação de açúcar total  é maior nos genótipos IPR Tangará, 

BRS Esplendor,  IPR  Curió,  IAC  Imperador  e  BRS Estilo  e  menor  concentração 
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ANFc9 e BRSMG Madreperola.

Os caracteres tricoma da superfície abaxial, catalase 48 horas, Whirly 

48 horas, luminosidade, bZIP 24 horas e consumo sem chance de escolha são os 

que  mais  contribuem  para  a  divergência  entre  os  genótipos,  com  71.41%  da 

variabilidade encontrada.

A dissimilaridade entre os genótipos apresenta quatro grupos, sendo o 

IPR Tangará e IPR Curió os mais dissimilares nos grupos III e IV, respectivamente. 

No grupo I  os  BRS Campeiro,  Estilo  e  Esplendor,  IAC Imperador,  IPR Tuiuiú  e 

ANFC9. No grupo II ficaram BRSMG Madreperola e IPR Uirapuru.
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5 ASSUNTO 3 – Avaliação da eficiência de Beauveria bassiana, Metarhizium 

anisopliae e Azadiractina no controle de Diabrotica speciosa (Germar, 1824) 
(Coleoptera: Chrysomelidae)

5.1 Introdução ao assunto 3

Os  danos  causados  por  insetos  são  responsáveis  por  perdas 

consideráveis a cultura do feijão, entre as espécies pragas destaca-se Diabrotica 

speciosa  (Germar,  1824)  (Coleoptera:  Chrysomelidae).  São  insetos  polífagos, 

adultos alimentam-se da parte aérea das plantas, tais como: flores, folhas e frutas, 

enquanto as larvas perfuram as raízes e os tubérculos das plantas (TEODORO et 

al., 2014).

O  controle  de  D.  speciosa é  realizado  basicamente  por  manejo 

convencional com inseticidas químicos, o uso indiscriminado destes produtos causa 

além dos danos ao meio ambiente, resistência a pesticidas, ressurgimento de pragas 

e afetam a segurança alimentar. Assim produtos à base de inseticidas botânicos e 

fungos  entomopatogênicos  são  amplamente  utilizados  em  todo  o  mundo,  como 

estratégias  de  controle  efetivas  e  segura,  principalmente  na  agricultura  orgânica 

(RIBEIRO et al., 2012). 

O  nim  pertence  a  família  Meliaceae,  conhecida  por  conter  uma 

variedade  de  compostos  com atividade inseticida,  fagoinibidora,  e  reguladora  do 

crescimento (NAKATANI et al., 2004), devido à presença dos limonóides, como a 

azadiractina  (NATHAN et  al.,  2005).  O  nim  é  um bionseticida  capaz  de  causar 

diversos  efeitos  sobre  mais  de  200  espécies  de  insetos,  tais  como  repelência, 

inibição de oviposição e da alimentação, alterações no sistema hormonal, causando 

distúrbios no desenvolvimento, deformações, infertilidade e mortalidade nas diversas 

fases (VENZON et al., 2008; CHAUDHARY et al., 2017). 

Outros agentes de controle biológico de vários insetos são os fungos 

entomopatogênicos, como  Beauveria bassiana e  Metarhizium anisopliae (Metsch.) 

Sorok. (Ascomycota: Hypocreales) (VEGA et al., 2012; GOLEBIOWSK et al., 2020). 

Esses entomopatógenos são promissores para ser utilizado no controle de insetos-

praga,  devido  vasto  espectro  de  infecciosidade  para  uma  gama  elevada  de 

hospedeiros, principalmente artrópodes de diversas ordens (VEGA et al., 2012; AW; 
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HUE,  2017;  WU  et  al.,  2020).  M.  anisopliae e  B.  bassiana demonstraram  se 

eficientes  no  controle  de  coleópteros,  como  por  exemplo,  Diabrotica  virgifera 

virgifera Le  Conte   (Col.,  Chrysomelidae),  inseto  que  pertence  a  família  de  D. 

speciosa (MULOCK; CHANDLER, 2001; PILZ; WEGENSTEINER; KELLER, 2007).

Embora  estudos revelam a  ocorrência  natural  de  B.  bassiana  e M. 

anisopliae e sua eficiência no controle de insetos (BOTELHO; MONTEIRO, 2011; 

NGANGAMBE; MWATAWALA, 2020;  PARYS;  PORTILLA, 2020), informações com 

entomopatógenos e azadiractina no controle de D. speciosa são escassas. Assim, o 

objetivo  deste  trabalho  foi  testar  a  eficiência  de  B.  bassiana,  M.  anisopliae e 

azadiractina no controle de D. speciosa.

5.2 Procedimentos metodológicos do assunto 3

No experimento foram utilizados formulações comerciais de Metarril® 

WP E9 (Metarhizium anisopliae  1.39x108  con.g-1),  Boveril®   WP PL63 (Beauveria 

bassiana  1.0x108  con.g-1)  e  Azact  CE® (Azadiractina  2.4 g.ia.L-1).  Os tratamentos 

foram compostos de três bioinseticidas com cinco concentrações e cinco repetições 

com quatro insetos cada. Os insetos adultos de D. speciosa utilizados no bioensaio 

foram coletados no campo e selecionados os insetos saudáveis. 

Para  os  tratamentos  à base  de  fungos  as  concentrações  utilizadas 

foram 1,0x104, 1,0x106, 1,0x107 e 1,0x108 conídios. mL-1 (YASIN et al., 2019), e o 

controle  apenas  água  destilada.  Após  o  preparo  das  suspensões com  suas 

respectivas  concentrações com auxílio  de  uma pipeta  10 uL foram aplicados no 

metaesterno (região ventral) dos insetos (FISHER; HAJEK, 2015), em aplicação por 

contato. Os insetos inoculados foram acondicionados em pequenas gaiolas (Gerbox) 

de acrílico transparente com fundo forrado com papel filtro umedecido.

Para o produto a base de azadiractina soluções nas concentrações de 

0,  2.4x10-3,  4.8x10-3,  7.2x10-3 e 9.6x10-3 g.ia.L-1 foram  preparadas  e  nelas 

mergulhadas discos de folhas de feijão contendo área foliar de aproximadamente 5 

cm2, o excesso de umidade retirado com a exposição das folhas à ventilação em 

câmara de fluxo laminar vertical. Os discos foliares foram colocados em Gerbox com 

fundo forrado com papel filtro umedecido para preservar a turgidez, cada recipiente 
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recebeu quatro discos de folha de feijão e quatro insetos adultos de D. speciosa.

As gaiolas (Gerbox) foram mantidas em ambiente controlado (25 ± 2ºC; 

12:12 horas;  60  ±  5%  UR).  As avaliações foram realizadas  diariamente  por  um 

período de 15 dias. Os insetos foram considerados mortos após tocados com uma 

pinça e não apresentavam movimentos. Os insetos mortos foram imersos por cinco 

segundos  em  álcool  70%,  para  desinfecção  superficial,  e  em  água  destilada 

esterilizada.  Na  sequência  transferidos para  placa  de  Petri  contendo  algodão 

umedecido  com água  destilada,  estabelecendo-se  uma câmara  úmida,  a  fim de 

proporcionar  a  extrusão  dos  fungos  pelo  tegumento  do  inseto.  As  placas  foram 

mantidas  em câmara climatizada  B.O.D.  com temperatura  média  de 25 ±  1º  C, 

fotofase de 12 horas e umidade relativa de 70 ± 2%. Este procedimento é realizado 

para confirmação da mortalidade causada pelos entomopatógenos (FREITAS et al., 

2012),  a  confirmação  dos  fungos  foi  realizada  com  base  nas  características 

macroscópicas e microscópicas usando-se chave dicotômica (SAMSON et al., 1988; 

HUMBER, 2012).

Os dados de mortalidade foram submetidos a fórmulas de correção da 

mortalidade proposta por Abbott (1925), em seguida realizada análise de variância, 

com nível de significância de 5% de probabilidade de erro, médias comparadas pelo 

teste Tukey a 5% de significância utilizando o programa SISVAR (FERREIRA, 2019). 

Os resultados de mortalidade obtidos foram submetidos à análise Probit (FINNEY, 

1971), utilizando o procedimento PROC PROBIT do programa System of Statistical  

Analytical (SAS, 2002), criando a curva Concentração Letal  (CL50) e Tempo Letal 

(TL50%).

5.3 Resultados e discussão do assunto 3

Foram observadas diferenças para tratamento, concentração e dias, e 

interação para tratamento x concentração e tratamento x dias (Tabela 11).
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Tabela 11 –  Análise de variância da  mortalidade de  Diabrotica speciosa  (Col.: Chrysomelidae) em 

resposta a Azadiractina, Metarhizium anisopliae e Beauveria bassiana. UTFPR, Câmpus 
Pato Branco, 2020.

Fator de Variação Grau de Liberdade Quadrado Médio

Tratamento 2 188176.07**

Concentração 4 94236.05**

Dias 14 31257.82**

Tratamento x Concentração 8 13796.29**

Tratamento x Dias 28 3870.85**

Tratamento x Concentração x Dias 112 538.68ns

Erro 956 475.34

Coeficiênte de Variação (%)                                                                                                       51.46

Média geral                                                                                                                                 42.37 

**Significativo a 1%, *Significativo a 5% de probabilidade de erro e ns Não significativo. Fonte: 
CARNEIRO, E., 2020.

A média da mortalidade de D. speciosa quando tratados com diferentes 

concentrações  de  Azadiractina, M.  anisopliae e B.  bassiana foi  de  76.4,  76.0  e 

60.3%, respectivamente (Figura 21). 

Portanto,  os tratamentos testados apresentaram eficiência no controle 

de  D. speciosa.  A atividade inseticida da azadiractina no controle de D. speciosa 

também foi encontrada por Seffrin et al. (2008) e Migliorini et al. (2010). Resultados 

semelhantes da eficiência dos entomopatógenos M. anisopliae e B. bassiana foram 

encontrados no controle de  Diabrotica virgifera virgifera  (PILZ;  WEGENSTEINER; 

KELLER,  2007)  e  Ootheca  mutabilis (Sahlberg)  (MUGONZA;  OTIM;  EGONYU, 

2020), ambos insetos coleópteros da família Chrysomelidae.
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Figura 21 –  Porcentagem média da mortalidade de  Diabrotica speciosa  (Col.: Chrysomelidae) em 
resposta a Azadiractina, Metarhizium anisopliae e Beauveria bassiana. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 
2020.

Fonte: 

CARNEIRO, E., 2020.

As  concentrações dos  produtos  necessárias  para  causar  50%  de 

mortalidade de  D. speciosa  mostra que a  CL50  do  B. bassiana  foi:  0.0001  g.ia.Kg-1, 

valor  equivalente  a  1x103 con.mL-1  (Tabela  12). Para  M.  anisopliae CL50:  0.013 

g.ia.Kg-1, valor que corresponde a 1.8x106 con.mL-1 (Tabela 12). 

A  CL50 dos  entomopatógenos  mostram que  estes  são  eficientes  no 

controle de D. speciosa em laboratório, pois apresentaram 50% de mortalidade em 

baixas  concentrações.  Resultados  promissores  da  eficiência  destes 

entomopatógenos foram observados por  Teixeira  e Franco (2007),  em testes  da 

suscetibilidade de  Cerotoma arcuata  Olivier (Col.: Chrysomelidae) a  B.  bassiana e 

M.  anisopliae na  concentração  de  1x1010  con.mL-1,  encontraram  100%  de 

mortalidade.

Embora o modo de ação do  M. anisopliae e  de B.  bassiana sejam 

semelhantes,  houve resposta  diferente  a  D.  speciosa,  sendo B.  bassiana  mais  

tóxico, ou seja, mais virulento, pois sua CL50 1x103 con.mL-1 foi inferior a CL50 1.8x106 

con.mL-1  do M. anisopliae.  O efeito da virulência de M. anisopliae e B. bassiana foi 

observado por  (PILZ;  WEGENSTEINER;  KELLER,  2007),  em  Diabrotica  virgifera  

virgifera  Le  Conte  (Col.:  Chrysomelidae)  adultos,  apresentaram  mortalidade 

significativa, entretanto, quando os fungos foram isolados de  D. v. Virgifera,  estes 

foram mais virulentos que os isolados de outros hospedeiros.
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Beauveria  bassiana  e  Metarhizium  anisopliae matam  o  inseto  por 

adesão  dos  conídios  à  superfície  do  hospedeiro,  seguido  pela  penetração  no 

tegumento,  a  cutícula  do inseto  serve  de barreira  para  ação do fungo,  podendo 

liberar compostos antimicrobianos ou ativar respostas imunes atuantes na defesa do 

inseto contra invasores (SHAHID et al., 2012).  Assim, a  capacidade do fungo em 

quebrar esta barreira, determina sua capacidade de infecção e portanto, a virulência 

do fungo.

A concentração de Azadiractina para causar 50% de mortalidade de D. 

speciosa foi: 0.0007 g.ia.L-1, ou equivalente a 7x10-4  g.ia.L-1 (Tabela 12). Portanto, a 

azadiractina proporcionou alta mortalidade a D. speciosa. Estes efeitos encontrados 

sobre  D. speciosa  devem-se a variedade de compostos com atividade inseticida, 

encontrada em plantas da família  Meliaceae,  devido à presença dos limonóides, 

como a azadiractina (NATHAN et  al.,  2005;  CHAUDHARY et al.,  2017;  MOSSA; 

MOHAFRASH; CHANDRASEKARAN, 2018), que além de causar mortalidade direta, 

apresentam atividades fagoinibidora e reguladora do crescimento (NAKATANI et al., 

2004). 

Tabela 12 – Concentração de mortalidade média (CL50) de Diabrotica speciosa (Col.: Chrysomelidae) 
causada por  Beauveria  bassiana,  Metarhizium  anisopliae e  Azadiractina.  UTFPR, 
Câmpus Pato Branco, 2020.

Tratamento Unid. CL50 (IC95)
Inclinação 
(±EP) X2 p-valor

Beauveria bassiana g.ia.Kg-1
0.00001
(0.000-0.002) 0.30±0.15 20.16** 0.32

Metarhizium anisopliae g.ia.kg-1
 0.013
(0.000-0.000) 0.13±0.09 16.39ns 0.56

Azadiractina g.ia/L-1
0.0007
(0.000-0.000) 0.00±+0.96 22.85ns 0.19

g.ia= grama de ingrediente ativo; IC: Intervalo de confiança; X2: Chi-quadrado; Unid: Unidade. 
**significativo a 1 % de probabilidade; ns não significativo. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

O tempo médio para provocar 50% de mortalidade de D. speciosa com 

B. bassiana,  variou de 9.50 a 11.39 dias nas diferentes concentrações,  sendo a 

maior  concentração  1x108con.mL-1 que  provocou 50%  de  mortalidade  de D. 

speciosa em menor tempo (TL50): 9.5 dias (Figura 13). A resposta de M. anisopliae 

na mortalidade de D. speciosa foi semelhante nas concentrações utilizadas, variando 

de 7.63 a 8.20 dias (Figura 13). 

A mortalidade de D. speciosa com os fungos entomopatogênicos levou 

entre 7.63 a 13.7 dias para matar 50% dos insetos, isso deve-se ao modo de ação e 
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a  virulência  de  fungos  entomopatogênicos  que  envolve  as etapas  de  adesão, 

germinação,  diferenciação  e  penetração.  No  entanto,  alguns  insetos  apresentam 

substâncias em sua cutícula, como enzimas, que dificultam ainda mais a adesão e 

germinação,  fazendo  com que  mesmo entomopatógenos  pertencentes  a  mesma 

família apresentem respostas diferentes para um inseto (DALZOTO; UHRY, 2009). 

Portanto, a capacidade de infecção do fungo depende da sua virulência que varia 

através da obtenção de isolados de diferentes hospedeiros ou ambientes (MONDAL 

et al., 2016), ou ainda pode-se aumentar a eficiência dos entomopatógenos com o 

aumento das concentrações (TEIXEIRA; FRANCO, 2007).

Tabela  13  – Tempo  médio  de  mortalidade  (TL50)  de  Diabrotica  speciosa (Col.:  Chrysomelidae) 
causada por  Beauveria  bassiana,  Metarhizium  anisopliae e  Azadiractina.  UTFPR, 
Câmpus Pato Branco, 2020.

Tratamento Concentração
TL50 (IC95) 

dias
Inclinação 

(±EP) X2 p-valor

Beauveria bassiana 1x104con.mL-1 11.39 (10.53-12.52) 5.46±0.73 59.20** 0.88

Beauveria bassiana 1x106con.mL-1 12.20 (11.32-13.42) 7.09±1.13 91.46** 0.07

Beauveria bassiana 1x107con.mL-1 13.70 (11.98-16.85) 3.52±0.56 44.95** 0.99

Beauveria bassiana 1x108con.mL-1 9.50 (8.80-10.25) 9.85±1.47 137.27** 0.000

Metarhizium anisopliae 1x104con.mL-1 7.85 (7.21-8.48) 5.52±0.57 62.04** 0.81

Metarhizium anisopliae 1x106con.mL-1 7.63 (6.91+8.34) 6.59±0.84 113.22** 0.0018

Metarhizium anisopliae 1x107con.mL-1 8.20 (7.53+8.71) 6.62±0.71 47.48** 0.99

Metarhizium anisopliae 1x108con.mL-1 7.93 (7.25+8.63) 4.95±0.53 63.80** 0.77

Azadiractina 2.4 g.ia/L-1 0.81 (0.008-2.006) 1.05±0.37 162.72** 0.0001

Azadiractina 4.8 g.ia/L-1 1.12 (0.36-1.90) 1.21±0.24 78.46** 0.31

Azadiractina 7.2 g.ia/L-1 1.01 (0.000-0.000) 0.00±0.37 63.15ns 0.78

Azadiractina 9.6 g.ia/L-1 2.68 (1.76-3.52) 1.97±0.30 103.10** 0.01

g.ia= grama de ingrediente ativo; IC: Intervalo de confiança; X2: Chi-quadrado; **significativo a 1 % de 
probabilidade; ns não significativo. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.

A azadiractina atingiu 50% de insetos mortos (TL50)  em:  0.81,  1.12, 

1.01  e  2.8  dias  nas  concentrações  2.4,  4.8,  7.2  e  9.6  g.ia.L-1,  respectivamente 

(Tabela 13). Os resultados do bioensaio mostraram que este bioinseticida apresenta 

alta toxidade contra D. speciosa pois houve alta mortalidade em poucas horas após 

a realização do bioensaio.  A azadiractina apresenta ação direta sobre os insetos e 

efeito  anti-alimentar,  proporcionando  alta  mortalidade.  Estes resultados  também 

foram encontrados por Migliorini et al. (2010) que estudaram a eficiência de extratos 

de cinamomo (Melia azedarach  Linnaeus) em D. speciosa,  e obtiveram 100% de 
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mortalidade em 96 horas após a aplicação, os autores conferiram a eficiência do 

extrato a ação conjunta dos compostos, azadiractina, salanina, meliantriol e nimbim, 

esses compostos também são encontrados no nim.  

Nas concentrações mais altas de azadiractina a mortalidade de 

D. speciosa foi menor e o tempo para atingir mortalidade de 50% foi maior, isso é 

possível pela ação deterrente provocada por este bioinseticida, onde  D. speciosa 

evitou alimentar-se, não ingerindo as substâncias tóxicas, resultando em mortalidade 

mais lenta e menor em comparação com as outras concentrações.  Estes efeitos 

deterrentes de azadiractina em D. speciosa também foram observados por Souza et 

al. (2013), onde os insetos reduziram o consumo foliar de folhas de feijão tratadas 

com azadiractina.

Os  produtos  testados  foram  eficientes  e  mostraram  se  como 

ferramenta promissora no controle de D. speciosa em nível de laboratório, podendo 

ser  recomendado  para  ensaios  no  campo  para  confirmação  dos  resultados  e 

posteriormente utilizado no Manejo Integrado de D. speciosa.

5.4 Conclusões do assunto 3

B. bassiana, M. anisopliae e azadiractina são eficientes no controle de 

D. speciosa em nível de laboratório.

A  concentração letal  CL50 do B.  bassiana  sobre D.  speciosa  foi  de 

0.0001  g.ia.Kg-1,  valor equivalente a 1x103 con.mL-1  e a TL50 variou de 9.5 a 11.49 

dias.

A concentração letal  CL50 do M. anisopliae  sobre D. speciosa  foi  de 

0.013 g.ia.Kg-1, valor que corresponde a 1.8x106 con.mL-1  e a TL50 variou de 7.63 a 

8.20 dias

A concentração letal  CL50 da  Azadiractina  sobre D.  speciosa foi  de 

0.0007 g.ia.L-1, ou equivalente a 7x10-4 g.ia.L-1  e a TL50 variou de 0.81 a 2.68 dias.
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6 CONCLUSÕES

Os  genes  das  famílias  de  FTs  bZIP,  MYB,  WRKY relacionados  as 

respostas de defesa da planta estão distribuídos nos 11 cromossomos do feijão 

(Chr1-11), o FT Whirly apenas nos cromossomos 2, 3 e 6.

bZIP,  MYB,  WRKY  apresentaram  maior  parte  das  proteínas 

distribuídas no núcleo, enquanto Whirly também estava presente na mitocôndria.

Os  perfis  de  expressão  dos  genes FTs  relacionados  à  resposta  de 

defesa da planta a estresse biótico  e  abiótico  para MYB,  bZIP,  WRKY e Whirly 

mostram que os perfis dos genes foram mais próximos entre folhas e folíolos, caule 

10 cm e 19 cm, raiz 10 cm e 19 cm.

Os elementos  cis mais  frequentes  identificados nos promotores  dos 

genes de feijão para as famílias bZIP, MYB, WRKY e Whirly é o CAAT-box, TATA-

box, AT~TATA-box, são os ERACs essenciais para o início da transcrição.

Os promotores com mais ERACs são o PvbZIP33 e PvWRKY62 com 

17 ERACs, PvMYB49 15 e PvWhirly3 com 11.

A atividade da CAT, POX e SOD varia entre os genótipos de feijão 

comum após danos por D. speciosa.

Os genes PvbZIP1, NPR1 Phvul.008G195900 e PvWhirly3 apresentam 

incremento  da  expressão  nos  genótipos  de  feijão  comum  desafiados  por  D. 

speciosa.

Nos bioensaios com chance e sem chance de escolha com exceção 

dos genótipos o IAC Imperador que é atrativo e ANFc9 e o BRSMG Madreperola 

neutro e os demais são repelentes em comparação ao Padrão (BRS Esplendor) para 

D. speciosa. 

 O consumo foliar no bioensaio com chance escolha mostra que os 

genótipos  IAC  Imperador,  BRSMG  Madreperola,  IPR  Tangará  e  IPR  Uirapuru 

apresentam resistência por antixenose a  D. speciosa, enquanto em consumo sem 

chance de escolha a não preferência é nos genótipos IPR Uirapuru, IPR Tangará e 

IPR Curió.

A densidade de tricomas apresenta correlação com área consumida 

em teste sem chance de escolha.

Para análise de colorimetria os genótipos IPR Uirapuru, IAC Imperador 
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apresentam maior L, a*, b*, enquanto IPR Tangará apresentam menor L, a*, b*. O ho 

é maior em IPR Tangará, BRS Esplendor e IPR Curió e menor ho para IPR Uirapuru.

Os genótipos IPR Tangará, IPR Tuiuiú e BRS Campeiro apresentam 

maior índice Clorofila a, b e total, ANFc9 e IPR Uirapuru menor índice de clorofila.

A quantificação de açúcar total  é maior nos genótipos IPR Tangará, 

BRS Esplendor, IPR Curió, IAC Imperador e BRS Estilo e menor concentração de 

açúcar ANFc9 e BRSMG Madreperola.

Os caracteres tricoma da superfície abaxial, catalase 48 h, Whirly 48 h, 

luminosidade,  bZIP  24  h  e  consumo  sem chance  de  escolha  são  os  que  mais 

contribuem para  a  divergência  entre  os  genótipos,  com 71.41% da  variabilidade 

encontrada.

A dissimilaridade entre os genótipos apresenta 4 grupos, sendo o IPR 

Tangará e IPR Curió os mais dissimilares nos grupos III e IV, respectivamente. No 

grupo I os BRS Campeiro, Estilo e Esplendor, IAC Imperador, IPR Tuiuiú, ANFC9. 

No grupo II ficaram BRSMG Madreperola e IPR Uirapuru.

Beauveria  bassiana,  Metarhizium  anisopliae  e azadiractina são 

eficiente no controle de D. speciosa a nível de laboratório.
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7 CONSIDERAÇÕES FINAIS

O melhoramento genético de feijão comum tem visado maior foco na 

produtividade,  sendo  necessário  aumentar  a  atenção  oferecida  a  caracteres 

importantes para a resistência contra estresses bióticos, principalmente causados 

por insetos-praga. Portanto, os bioensaios com genótipos de feijão desafiados por 

D. speciosa,  busca melhor compreensão de mecanismos da planta na defesa do 

inseto,  assim  como  quais  as  características  físicas,  químicas  e  morfológicas 

presentes nos genótipos testados podem levar a resistência da planta.

A análise  in silico  é uma ferramenta importante que pode auxiliar no 

desenvolvimento de resistência de plantas. Nesta pesquisa ERACs envolvidos com 

a  defesa  da  planta  a  estresse  biótico  e  seus  promotores  frequentemente  ativos 

foram identificados, mostrando o potencial desta ferramenta.

Conhecer os níveis de resistência dos genótipos de feijão é importante, 

pois podem ser cultivados com menor quantidade de inseticidas químicos sem afetar 

a produtividade. Os genótipos moderadamente resistentes tem em seu favor risco 

menor  de  pressão  de  seleção,  portanto,  menos  chance  dos  insetos  tornar-se 

resistentes a eles.  Estes genótipos podem alcançar bons rendimentos  realizando 

apenas manejo para controle de praga com produtos biológicos, como azadiractina,  

Metarhizium  anisopliae  e  Beauveria  bassiana. Os  inseticidas  biológicos  podem 

auxiliar na redução dos riscos ambientais, na resistência de praga, preservando o 

equilíbrio ambiental, favorecendo o cultivo de sistema orgânico.

As  análises  realizadas  nesse  trabalho  apresentam  resultados 

importantes para estudos posteriores que se referem ao estresse causado por  D. 

speciosa e descobertas de mecanismos moleculares de resistência.  A partir  dos 

resultados  encontrados  é  possível  realizar  experimentos  com  transformação 

genética  utilizando  genes  alvo  e  elementos  cis preditos  como  importantes  e 

frequentes, a fim de conferir características de resistência às plantas de feijão em 

resposta  a  insetos-praga.  Ainda,  pode-se  saber  quais  os  genótipos  são  mais 

resistentes ou suscetíveis e qual a eficiência dos inseticidas biológicos no controle 

de D. speciosa.
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APÊNDICE A – Resumo da análise  de variância para área foliar  consumida de 

genótipos de feijão comum por  Diabrotica speciosa (Germar, 1824) 
em bioensaio com e sem chance de escolha. UTFPR, Câmpus Pato 
Branco, 2020.

Fator de variação GL QM

Genótipo (G) 9 319122.02**

Condição (C) 1 747375.38**

G x C 9 326561.81**

Resíduo 180 3629.40

CV (%) 17.47

Média Geral 344.78

**significativo a 1% de probabilidade de erro GL: Graus de Liberdade; QM: quadrado médio; CV(%):  
Coeficiente de Variação. Fonte: CARNEIRO, E., 2020. 
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APÊNDICE B –  Resumo da análise de variância para as enzimas Catalase (CAT), 

Peroxidase (POX) e Superóxido Dismutase (SOD) de folha de feijão 
comum  exposto  a  Diabrotica  speciosa  (Germar,  1824).  UTFPR, 
Câmpus Pato Branco, 2020.

Fator de variação GL QM

CAT POX SOD

Genótipo (G) 9 146261** 9092719** 0.00342**

Tempo (T) 2 98059** 9379962** 0.00316**

Repetição 2 5583 105043 0.00005

G x T 18 59110** 2451010* 0.00133**

Resíduo 58 11084 1294544 0.00018

Media 450.64 2477 5.74

CV (%) 23.36 46 23.75

**significativo a 1% e *5% de probabilidade de erro; GL: Graus de Liberdade; QM: quadrado médio; 
CV(%): Coeficiente de Variação. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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APÊNDICE  C  –  Resumo  da  análise  de  variância  para  expressão  dos  genes 

PvbZIP1, NPR1  Phvul.008G195900.1,  PvWhirly3  de folha de feijão 
comum  exposto  a  Diabrotica  speciosa (Germar,  1824).  UTFPR, 
Câmpus Pato Branco, 2020.

Fator de variação GL QM

bZIP NPR WHIRLY

Genótipo (G) 8 1826** 633ns 620.43**

Tempo (T) 2 155.6 ns 1132.14* 1164**

G x T 16 1280.6 ** 707.89* 484.38**

Resíduo 52 291 316.02 148.89

Média Geral 48.47 66 55.86

CV (%) 35.19 26 21.84

**significativo a 1% e *5% de probabilidade de erro GL: Graus de Liberdade; QM: quadrado médio; 
CV(%): Coeficiente de Variação. Fonte: CARNEIRO, E., 2020. 
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APÊNDICE  D – Resumo da análise de variância para densidade de tricomas da 

superfícies abaxial e adaxial da folha de genótipos de feijão comum. 
UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Fator de variação GL QM

Genótipo (G) 9 227.26**

Superfície da folha (SF) 1 9400.02**

G x SF 9 205.72**

Resíduo 40 8.95

CV (%) 19.36

Média Geral 15.45

**significativo a 1% de probabilidade de erro; GL: Graus de Liberdade; QM: quadrado médio; CV(%):  
Coeficiente de Variação. Fonte: CARNEIRO, E., 2020. 
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APÊNDICE E – Resumo da análise de variância para caracterização da coloração 

das folhas dos genótipos de feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato 
Branco, 2020.

Fator de variação GL QM

L a b C h°

Genótipo 9 16.1** 52.8ns 15.0** 17.97** 3.24**

Resíduo 20 0.7 35.6 1.2 1.35 0.52

CV (%) 1.99 -35.2 4.37 3.80 0.57

Média 41.6 -16.9 24.6 30.53 126.29

L*=  Luminosidade,  a*=  verde/vermelho,  b*=amarelo,  C8=croma,  h°=ângulo  da 
tonalidade,**significativo  a  1% de  probabilidade  de  erro  GL:  Graus  de  Liberdade;  QM:  quadrado 
médio; CV(%): Coeficiente de Variação. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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APÊNDICE F –  Resumo da análise de variância para índice de clorofila de folhas 

dos  genótipos  de  feijão  comum.  UTFPR,  Câmpus  Pato  Branco, 
2020.

Fator de variação GL QM

Clorofila A Clorofila B Clorofila Total

Genótipo 9 28.3* 5.8** 54.1**

Resíduo 20 5.5 0.65 8.5

CV (%)  7.3 10.1 7.2

Média  32.4 7.9 40.3

**significativo a 1% e * a 5%  de probabilidade de erro GL: Graus de Liberdade; QM: quadrado médio; 
CV(%): Coeficiente de Variação. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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APÊNDICE G – Resumo da análise de variância para açúcar total de folhas dos 

genótipos de feijão comum. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.
Fator de Variação GL QM

Genótipo 9 0.000186**

Resíduo 20 0.000007

CV (%) 4.84

Média Geral 55

**significativo a 1% de probabilidade de erro GL: Graus de Liberdade; QM: quadrado médio; CV(%):  
Coeficiente de Variação. Fonte: CARNEIRO, E., 2020. 



124

ANEXOS



125
TABELA S1– Genes das famílias bZIP, MYB, WRKY e Whirly detectados no genoma 

de Phaseolus vulgaris.

Nome Gene Locus ID Chr
Propriedades Proteica

Comp aa MW (KDa) PI
N° 

ERACs

PvbZIP1 Phvul.001G009000.1 1 561 61.646 7055 11

PvbZIP2 Phvul.001G011800.1 1 157 18.141 10477 13

PvbZIP3 Phvul.001G029500.1 1 141 16.595 11040 12

PvbZIP4 Phvul.001G101000.1 1 314 34.660 6728 8

PvbZIP5 Phvul.001G119300.1 1 784 85.057 5204 10

PvbZIP6 Phvul.001G123300.1 1 461 50.822 8923 11

PvbZIP7 Phvul.001G140100.1 1 484 54.325 8694 8

PvbZIP8 Phvul.001G188300.1 1 504 56.158 6329 14

PvbZIP9 Phvul.001G189400.1 1 394 43.563 8367 9

PvbZIP10 Phvul.001G212800.1 1 145 16.259 8517 9

PvbZIP11 Phvul.001G249300.1 1 363 40.913 8616 9

PvbZIP12 Phvul.002G009200.1 2 176 20.454 11189 13

PvbZIP13 Phvul.002G105700.1 2 181 20.049 9822 12

PvbZIP14 Phvul.002G110600.1 2 194 22.178 5790 10

PvbZIP15 Phvul.002G136000.1 2 398 42.247 6119 7

PvbZIP16 Phvul.002G203300.1 2 248 27.129 8875 11

PvbZIP17 Phvul.002G237600.1 2 160 17.964 5290 13

PvbZIP18 Phvul.002G248500.1 2 376 42.214 8394 7

PvbZIP19 Phvul.002G263400.1 2 369 42.219 6656 10

PvbZIP20 Phvul.003G028800.1 3 463 51.489 7091 14

PvbZIP20.1 Phvul.003G028800.2 3 437 48.380 7090 13

PvbZIP21 Phvul.003G181500.1 3 211 23.966 7079 14

PvbZIP22 Phvul.003G233200.1 3 172 20.016 10115 11

PvbZIP23 Phvul.003G252000.1 3 340 35.883 5760 10

PvbZIP24 Phvul.003G266100.1 3 156 17.758 10760 12

PvbZIP25 Phvul.003G273900.1 3 418 44.756 6519 9

PvbZIP26 Phvul.003G291800.1 3 409 45.388 10285 14

PvbZIP26.1 Phvul.003G291800.2 3 408 45.260 10285 13

PvbZIP27 Phvul.004G045800.1 4 197 22.732 6147 8

PvbZIP28 Phvul.004G053300.1 4 304 33.587 7829 6

PvbZIP29 Phvul.004G097200.1 4 333 36.163 6811 9

PvbZIP30 Phvul.005G011600.1 5 290 32.428 9847 8

PvbZIP31 Phvul.005G034400.1 5 261 28.378 6499 9

PvbZIP32 Phvul.005G068500.1 5 333 36.897 7328 16

PvbZIP33 Phvul.005G097800.1 5 330 37.614 6443 17



126
PvbZIP34 Phvul.005G124100.1 5 487 53.732 7214 12

PvbZIP35 Phvul.005G124200.1 5 292 32.567 5813 11

PvbZIP36 Phvul.005G153900.1 5 435 47.546 6513 8

PvbZIP37 Phvul.006G021900.1 6 272 30.190 7828 11

PvbZIP38 Phvul.006G029200.1 6 316 34.139 5306 10

PvbZIP39 Phvul.006G071300.1 6 202 23.163 5760 9

PvbZIP40 Phvul.006G078500.1 6 417 45.060 6026 10

PvbZIP41 Phvul.006G101700.1 6 346 37.908 7119 9

PvbZIP42 Phvul.006G109700.1 6 425 45.754 7092 11

PvbZIP43 Phvul.007G003600.1 7 445 49.113 6610 8

PvbZIP44 Phvul.007G025500.1 7 463 51.462 6449 9

PvbZIP45 Phvul.007G081000.1 7 241 26.921 6139 14

PvbZIP46 Phvul.007G187400.1 7 454 48.586 6022 10

PvbZIP47 Phvul.007G214300.1 7 150 16.662 6813 10

PvbZIP48 Phvul.007G229600.1 7 422 45.992 8852 10

PvbZIP49 Phvul.007G247600.1 7 293 33.222 5162 10

PvbZIP50 Phvul.007G257700.1 7 531 59.562 7674 9

PvbZIP51 Phvul.008G023800.1 8 196 22.393 6340 10

PvbZIP52 Phvul.008G169000.1 8 370 41.754 6853 9

PvbZIP53 Phvul.008G169100.1 8 300 34.031 9320 10

PvbZIP54 Phvul.008G247800.1 8 364 39.169 6807 7

PvbZIP55 Phvul.008G258900.1 8 180 20.894 9979 10

PvbZIP56 Phvul.009G005800.1 9 161 17.822 6797 8

PvbZIP57 Phvul.009G018700.1 9 173 18.920 9516 10

PvbZIP58 Phvul.009G026900.1 9 352 39.725 6729 9

PvbZIP59 Phvul.009G060900.1 9 146 16.980 6525 8

PvbZIP60 Phvul.009G065500.1 9 416 45.028 10258 9

PvbZIP61 Phvul.009G073800.1 9 138 15.864 10579 11

PvbZIP62 Phvul.009G104100.1 9 294 31.993 5737 14

PvbZIP63 Phvul.009G142900.1 9 289 32.231 6231 9

PvbZIP64 Phvul.009G204300.1 9 189 21.496 8054 12

PvbZIP65 Phvul.010G018200.1 10 225 25.525 10605 9

PvbZIP66 Phvul.010G108800.1 10 427 45.739 6526 11

PvbZIP67 Phvul.011G035700.1 11 266 28.753 6415 9

PvbZIP67.1 Phvul.011G035700.2 11 266 28.753 6415 8

PvbZIP68 Phvul.011G038200.1 11 562 61.361 6946 13

PvbZIP69 Phvul.011G042600.1 11 154 17.193 8509 5

PvbZIP70 Phvul.011G047100.1 11 189 21.117 6066 7

PvbZIP71 Phvul.011G053500.1 11 338 37.850 6712 9

PvbZIP72 Phvul.011G093700.1 11 461 50.105 7345 8
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PvbZIP73 Phvul.011G101200.1 11 145 16.746 10448 11

PvbZIP75 Phvul.011G116800.1 11 330 37.479 5484 15

PvbZIP75.1 Phvul.011G116800.2 11 330 37.479 5484 14

PvbZIP76 Phvul.011G186800.1 11 324 36.018 9623 9

PvbZIP77 Phvul.011G203400.1 11 468 51.714 6529 10

PvMYB1 Phvul.005G115500.1 5 479 52.778 5915 4

PvMYB2 Phvul.005G131300.1 5 338 38.069 7387 13

PvMYB3 Phvul.005G157600.1 5 324 36.519 6785 9

PvMYB3.1 Phvul.005G157600.2 5 262 29.753 7396 9

PvMYB4 Phvul.006G020200.1 6 526 58.404 4792 8

PvMYB5 Phvul.006G045300.1 6 513 56.908 6021 8

PvMYB6 Phvul.006G061600.1 6 326 36.354 6781 10

PvMYB7 Phvul.006G064600.1 6 437 49.115 9863 6

PvMYB8 Phvul.006G065700.1 6 315 35.619 9710 3

PvMYB9 Phvul.006G105200.1 6 216 24.104 8966 11

PvMYB10 Phvul.006G114800.1 6 282 31.797 9101 13

PvMYB11 Phvul.006G120800.1 6 330 37.237 6522 12

PvMYB12 Phvul.006G192900.1 6 364 41.142 6180 6

PvMYB13 Phvul.006G217200.1 6 647 74.177 9150 8

PvMYB14 Phvul.007G028700.1 7 306 34.936 6632 10

PvMYB15 Phvul.007G069200.1 7 271 30.595 8570 8

PvMYB16 Phvul.007G069400.1 7 322 36.114 7581 8

PvMYB16.1 Phvul.007G069400.2 7 322 36.114 7581 8

PvMYB17 Phvul.007G093100.1 7 1626 176.963 5898 7

PvMYB17.1 Phvul.007G093100.2 7 1625 176.892 5898 7

PvMYB18 Phvul.007G206200.1 7 402 45.119 7096 10

PvMYB19 Phvul.007G208400.1 7 446 49.952 7497 10

PvMYB20 Phvul.007G211800.1 7 259 29.354 8018 8

PvMYB21 Phvul.007G211900.1 7 282 31.914 5661 9

PvMYB22 Phvul.007G215800.1 7 345 38.752 4898 9

PvMYB23 Phvul.007G231800.1 7 288 33.435 9298 8

PvMYB24 Phvul.007G273400.1 7 255 29.100 5866 9

PvMYB25 Phvul.008G028000.1 8 262 30.132 7758 14

PvMYB26 Phvul.008G038000.1 8 382 42.077 7043 9

PvMYB27 Phvul.008G038200.1 8 231 26.374 6054 13

PvMYB28 Phvul.008G038400.1 8 210 24.104 7826 9

PvMYB29 Phvul.008G038600.1 8 251 28.426 8217 12

PvMYB30 Phvul.008G041500.1 8 325 35.966 7749 7

PvMYB31 Phvul.008G067300.1 8 309 34.421 8073 7

PvMYB32 Phvul.008G102000.1 8 561 62.063 8435 10
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PvMYB33 Phvul.008G102300.1 8 357 40.589 9952 6

PvMYB34 Phvul.008G107000.1 8 287 32.723 8730 8

PvMYB35 Phvul.008G113300.1 8 224 25.506 5710 4

PvMYB36 Phvul.008G146900.1 8 269 30.828 5704 10

PvMYB37 Phvul.008G155700.1 8 201 23.158 6910 7

PvMYB38 Phvul.008G155900.1 8 200 23.114 7537 7

PvMYB39 Phvul.008G156100.1 8 397 45.398 9 13

PvMYB40 Phvul.008G205000.1 8 330 37.573 6852 6

PvMYB41 Phvul.008G222600.1 8 240 27.490 6679 7

PvMYB42 Phvul.008G226600.1 8 306 34.858 7235 8

PvMYB43 Phvul.008G233800.1 8 204 23.024 8948 8

PvMYB44 Phvul.008G236500.1 8 333 37.706 4549 9

PvMYB45 Phvul.008G262700.1 8 370 42.783 7588 8

PvMYB46 Phvul.008G262900.1 8 305 34.394 9607 6

PvMYB47 Phvul.009G031200.1 9 336 37.307 6548 9

PvMYB48 Phvul.009G062700.1 9 225 24.868 8725 12

PvMYB49 Phvul.009G068000.1 9 263 28.322 8944 15

PvMYB50 Phvul.009G075000.1 9 345 38.152 7602 11

PvMYB51 Phvul.009G106700.1 9 989 109.276 4843 9

PvMYB52 Phvul.009G119900.1 9 260 29.007 7902 6

PvMYB53 Phvul.009G133700.1 9 332 37.809 8790 8

PvMYB54 Phvul.009G151000.1 9 308 34.526 10431 6

PvMYB55 Phvul.009G158200.1 9 319 34.918 8616 10

PvMYB56 Phvul.009G174900.1 9 356 39.966 5877 4

PvMYB57 Phvul.009G177100.1 9 446 51.417 7056 10

PvMYB58 Phvul.009G187700.1 9 316 35.835 7027 8

PvMYB59 Phvul.009G228200.1 9 192 21.880 8919 7

PvMYB60 Phvul.010G009800.1 10 353 40.238 9884 8

PvMYB61 Phvul.010G009900.1 10 349 39.557 9331 4

PvMYB62 Phvul.010G053200.1 10 316 36.043 5781 6

PvMYB63 Phvul.010G096400.1 10 279 30.990 7443 9

PvMYB64 Phvul.010G115500.1 10 293 33.026 8128 7

PvMYB65 Phvul.010G130500.1 10 293 33.045 6778 6

PvMYB66 Phvul.010G130600.1 10 262 29.523 8485 10

PvMYB67 Phvul.010G137500.1 10 347 39.089 6454 11

PvMYB68 Phvul.011G019200.1 11 323 36.075 5793 12

PvMYB69 Phvul.011G034900.1 11 254 28.048 8905 9

PvMYB70 Phvul.011G059800.1 11 328 36.686 5219 12

PvMYB71 Phvul.011G084500.1 11 312 34.933 6898 5

PvMYB72 Phvul.011G109400.1 11 258 29.552 6285 10
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PvMYB73 Phvul.011G109500.1 11 230 26.577 5155 9

PvMYB74 Phvul.011G109600.1 11 324 36.429 4997 8

PvMYB75 Phvul.011G109700.1 11 325 36.493 5471 12

PvMYB76 Phvul.011G109800.1 11 225 25.866 6405 6

PvMYB77 Phvul.011G110500.1 11 319 35.434 6505 9

PvMYB78 Phvul.011G191300.1 11 555 61.029 5228 8

PvWRKY1 Phvul.001G039900.1 1 153 17.364 5289 11

PvWRKY2 Phvul.001G042100.1 1 270 30.484 7661 10

PvWRKY2.1 Phvul.001G042100.2 1 235 26.473 8456 10

PvWRKY3 Phvul.001G042200.1 1 281 31.274 8382 13

PvWRKY4 Phvul.001G060200.1 1 320 34.665 10320 11

PvWRKY5 Phvul.001G173700.1 1 471 52.199 8454 6

PvWRKY5.1 Phvul.001G173700.2 1 470 52.071 8333 6

PvWRKY6 Phvul.001G213600.1 1 262 29.747 4539 10

PvWRKY7 Phvul.001G214400.1 1 294 33.508 7379 12

PvWRKY8 Phvul.001G218500.1 1 520 56.014 7965 15

PvWRKY9 Phvul.002G016100.1 2 326 35.545 10170 14

PvWRKY10 Phvul.002G081600.1 2 293 32.037 6257 12

PvWRKY11 Phvul.002G089700.1 2 439 48.142 7767 9

PvWRKY12 Phvul.002G091100.1 2 455 49.702 8860 9

PvWRKY12.1 Phvul.002G091100.2 2 363 40.405 9188 9

PvWRKY13 Phvul.002G103400.1 2 438 47.795 7979 13

PvWRKY14 Phvul.002G160100.1 2 240 27.044 8467 15

PvWRKY15 Phvul.002G163400.1 2 347 39.204 4861 13

PvWRKY16 Phvul.002G196800.1 2 359 39.121 7058 16

PvWRKY17 Phvul.002G202000.1 2 436 47.389 5636 11

PvWRKY18 Phvul.002G202500.1 2 487 53.645 5869 12

PvWRKY19 Phvul.002G240900.1 2 258 28.753 4790 9

PvWRKY20 Phvul.002G265400.1 2 188 21.265 7413 9

PvWRKY21 Phvul.002G266400.1 2 230 26.058 9229 13

PvWRKY22 Phvul.002G285800.1 2 150 17.446 10155 12

PvWRKY23 Phvul.002G293200.1 2 293 32.846 6180 15

PvWRKY24 Phvul.002G297100.1 2 362 41.263 5264 10

PvWRKY25 Phvul.003G068700.1 3 464 50.990 8836 12

PvWRKY26 Phvul.003G116300.1 3 399 43.379 6235 13

PvWRKY27 Phvul.003G139500.1 3 321 34.838 10532 8

PvWRKY28 Phvul.003G156300.1 3 505 54.728 9374 8

PvWRKY29 Phvul.003G192000.1 3 645 69.891 7136 13

PvWRKY30 Phvul.003G240900.1 3 320 34.277 10098 14

PvWRKY31 Phvul.004G105800.1 4 402 44.079 7004 10
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PvWRKY32 Phvul.005G005800.1 5 741 80.204 6294 10

PvWRKY32.1 Phvul.005G005800.2 5 741 80.204 6294 10

PvWRKY33 Phvul.005G080200.1 5 302 34.667 6419 10

PvWRKY34 Phvul.005G080300.1 5 305 34.715 6286 9

PvWRKY35 Phvul.005G080400.1 5 281 32.263 7076 10

PvWRKY36 Phvul.005G093800.1 5 254 28.038 6713 10

PvWRKY37 Phvul.005G116000.1 5 618 66.711 6412 15

PvWRKY38 Phvul.005G181800.1 5 304 33.655 9272 7

PvWRKY39 Phvul.006G047300.1 6 445 48.542 7933 10

PvWRKY40 Phvul.006G053300.1 6 582 63.006 6728 9

PvWRKY41 Phvul.006G074600.1 6 538 59.232 7319 7

PvWRKY42 Phvul.006G111700.1 6 374 41.963 5062 7

PvWRKY43 Phvul.006G119100.1 6 352 38.564 6151 10

PvWRKY44 Phvul.006G123000.1 6 496 53.555 6323 8

PvWRKY45 Phvul.006G147800.1 6 612 65.633 7863 10

PvWRKY46 Phvul.007G075400.1 7 316 35.515 7252 12

PvWRKY47 Phvul.007G118100.1 7 358 40.233 6339 3

PvWRKY48 Phvul.007G118200.1 7 366 41.421 5905 8

PvWRKY49 Phvul.007G177900.1 7 359 40.334 10131 10

PvWRKY50 Phvul.007G209000.1 7 463 50.886 7182 10

PvWRKY51 Phvul.007G212900.1 7 320 35.882 6290 10

PvWRKY52 Phvul.008G039900.1 8 519 56.688 7497 9

PvWRKY53 Phvul.008G043000.1 8 540 58.837 7854 11

PvWRKY54 Phvul.008G048100.1 8 224 25.475 7190 5

PvWRKY55 Phvul.008G054100.1 8 715 78.009 6281 12

PvWRKY56 Phvul.008G058000.1 8 180 20.466 8719 8

PvWRKY57 Phvul.008G058300.1 8 347 37.751 5934 15

PvWRKY58 Phvul.008G081800.1 8 305 34.339 5933 11

PvWRKY59 Phvul.008G090300.1 8 540 60.105 7125 8

PvWRKY60 Phvul.008G119400.1 8 312 34.501 6509 11

PvWRKY61 Phvul.008G185700.1 8 311 35.099 7213 6

PvWRKY62 Phvul.008G185800.1 8 257 28.711 8393 17

PvWRKY63 Phvul.008G192800.1 8 334 37.897 8178 10

PvWRKY64 Phvul.008G251300.1 8 573 62.520 7202 13

PvWRKY65 Phvul.008G251700.1 8 330 37.427 6968 9

PvWRKY66 Phvul.008G251800.1 8 320 36.249 8250 13

PvWRKY67 Phvul.008G270500.1 8 457 50.171 6670 12

PvWRKY67.1 Phvul.008G270500.2 8 453 49.660 6504 11

PvWRKY68 Phvul.008G275300.1 8 585 63.099 7831 9

PvWRKY69 Phvul.008G286100.1 8 506 55.215 7184 8



131
PvWRKY70 Phvul.009G043100.1 9 283 32.157 4819 11

PvWRKY71 Phvul.009G080000.1 9 159 18.055 4935 11

PvWRKY72 Phvul.009G087400.1 9 291 32.096 7531 12

PvWRKY73 Phvul.009G101900.1 9 297 32.470 10434 15

PvWRKY74 Phvul.009G137500.1 9 353 39.557 5876 11

PvWRKY75 Phvul.009G138600.1 9 236 26.766 9234 10

PvWRKY76 Phvul.009G138900.1 9 194 22.100 6714 11

PvWRKY77 Phvul.009G189700.1 9 596 64.915 6515 12

PvWRKY78 Phvul.009G195200.1 9 475 52.008 8138 6

PvWRKY78.1 Phvul.009G195200.2 9 474 51.933 8256 6

PvWRKY79 Phvul.009G220700.1 9 417 45.988 8029 11

PvWRKY80 Phvul.009G233900.1 9 301 32.778 10072 7

PvWRKY81 Phvul.010G057900.1 10 286 32.735 6123 10

PvWRKY82 Phvul.010G062500.1 10 497 55.115 6843 8

PvWRKY83 Phvul.010G104700.1 10 203 22.762 9158 14

PvWRKY84 Phvul.010G111900.1 10 370 41.278 4911 14

PvWRKY85 Phvul.010G161100.1 10 315 34.937 8614 13

PvWRKY85.1 Phvul.010G161100.2 10 315 34.937 8614 13

PvWRKY86 Phvul.011G101900.1 11 600 64.893 6467 12

PvWhirly1 Phvul.002G089800.1 2 259 29.044 10086 9

PvWhirly2 Phvul.003G068800.1 3 265 29.408 9834 10

PvWhirly2.1 Phvul.003G068800.2 3 263 29.238 9834 10

PvWhirly3 Phvul.006G106800.1 6 244 27.089 9838 11

Chr Cromossomos; Comp aa Comprimento aminoácidos; MW peso molecular; PI Ponto isoelétrico; 
PvbZIP, PvMYB, WRKY, PvWhirly fatores de transcrição bZIP, MYB, WRKY e Whirly em Phaseolus 
vulgaris. Fonte: CARNEIRO, E., 2020.
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TABELA S2 –  Genes  Não Expressos (NE) ou Sem Informação (SI) nos  FTs bZIP, 

MYB e WRKY nos tecidos de feijão comum a partir de dados obtidos 
no Phytozome. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

FT Locus Local de Expressão Informação

bZIP Phvul.005G011600 Botões florais Não Expresso

bZIP Phvul.006G071300 Botões florais Não Expresso

bZIP Phvul.008G258900 Botões florais Não Expresso

bZIP Phvul.011G047100 Botões florais Não Expresso

bZIP Phvul.011G101200 Botões florais Não Expresso

bZIP Phvul.005G011600 Flores Não Expresso

bZIP Phvul.005G124200 Flores Não Expresso

bZIP Phvul.006G071300 Flores Não Expresso

bZIP Phvul.008G258900 Flores Não Expresso

bZIP Phvul.009G018700 Flores Não Expresso

bZIP Phvul.011G101200 Flores Não Expresso

bZIP Phvul.003G266100 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.005G011600 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.006G071300 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.007G229600 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.008G169100 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.008G258900 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.009G018700 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.009G073800 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.011G101200 Vagens maduras Não Expresso

bZIP Phvul.008G169100 Vagens jovens Não Expresso

bZIP Phvul.011G101200 Vagens jovens Não Expresso

bZIP Phvul.001G011800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.001G101000 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.001G119300 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.001G140100 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.001G188300 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.001G189400 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.001G212800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.002G009200 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.002G105700 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.002G110600 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.002G136000 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.002G248500 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.003G028800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.003G233200 Botões florais Sem Informação
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bZIP Phvul.003G252000 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.003G266100 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.003G291800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.004G053300 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.005G068500 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.005G097800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.005G124200 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.006G021900 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.006G078500 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.006G101700 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.007G003600 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.007G025500 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.007G081000 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.007G187400 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.007G229600 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.007G247600 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.007G257700 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.008G023800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.008G169000.2 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.008G169100 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.009G026900.2 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.009G060900 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.009G065500.2 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.009G104100 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.010G108800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.011G038200 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.011G042600 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.011G093700 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.011G116800.2 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.011G186800 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.011G203400 Botões florais Sem Informação

bZIP Phvul.001G009000 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G011800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G029500 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G101000 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G119300 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G123300 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G140100 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G188300 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G189400 Flores Sem Informação
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bZIP Phvul.001G249300 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.002G105700 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.002G136000 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.002G203300 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.002G237600 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.002G248500 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.002G263400 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.003G028800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.003G233200 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.003G252000 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.003G266100 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.004G097200 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.005G034400 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.005G068500 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.005G097800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.006G029200 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.007G025500 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.007G187400 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.007G214300 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.007G229600 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.007G247600 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.007G257700 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.008G023800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.008G169000.2 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.008G169100 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.009G005800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.009G026900.2 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.009G073800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.009G104100 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.010G018200 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.010G108800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.011G035700.2 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.011G042600 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.011G047100 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.011G093700 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.011G116800.2 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.011G186800 Flores Sem Informação

bZIP Phvul.001G009000 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.001G029500 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.001G140100 Vagens maduras Sem Informação
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bZIP Phvul.001G189400 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.001G212800 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.001G249300 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.002G105700 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.002G263400 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.003G028800 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.003G181500 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.003G252000 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.003G273900 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.003G291800 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.004G053300 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.004G097200 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.005G124100 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.005G124200 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.006G029200 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.006G101700 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.007G003600 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.007G214300 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.007G247600 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.007G257700 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.008G023800 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.008G169000.2 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.009G026900.2 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.009G060900 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.009G065500.2 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.010G018200 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.011G035700.2 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.011G038200 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.011G047100 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.011G053500 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.011G093700 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.011G186800 Vagens maduras Sem Informação

bZIP Phvul.001G011800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.001G029500 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.001G101000 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.001G119300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.001G123300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.001G140100 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.001G188300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.001G212800 Vagens jovens Sem Informação
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bZIP Phvul.001G249300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.002G009200 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.002G110600 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.002G136000 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.002G203300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.002G237600 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.002G248500 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.002G263400 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.003G028800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.003G181500 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.003G233200 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.003G252000 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.003G273900 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.003G291800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.004G045800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.004G053300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.004G097200 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.005G011600 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.005G034400 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.005G068500 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.005G097800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.005G153900 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.006G021900 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.006G029200 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.006G071300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.006G078500 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.006G101700 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.006G109700 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G003600 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G025500 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G081000 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G187400 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G214300 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G229600 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G247600 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.007G257700 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.008G023800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.008G169000.2 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.008G247800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.008G258900 Vagens jovens Sem Informação
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bZIP Phvul.009G005800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.009G026900.2 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.009G060900 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.009G065500.2 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.009G073800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.009G104100 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.009G142900 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.010G018200 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.010G108800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.011G035700 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.011G038200 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.011G042600 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.011G053500 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.011G116800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.011G186800 Vagens jovens Sem Informação

bZIP Phvul.011G203400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G032600 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.001G215200 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.002G008800 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.002G040900 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.003G132100 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.003G148200 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.003G232300 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.005G047400 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.006G061600 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.007G099900 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.008G028000 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.008G038200 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.008G038400 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.008G146900 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Botões florais Não Expresso
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MYB Phvul.008G222600 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.009G031200 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.009G075000 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.010G115500 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.010G137500 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.011G109700 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.011G110500 Botões florais Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Flores Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Flores Não Expresso

MYB Phvul.002G279000 Flores Não Expresso

MYB Phvul.003G046200 Flores Não Expresso

MYB Phvul.003G046300 Flores Não Expresso

MYB Phvul.003G148200 Flores Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Flores Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Flores Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Flores Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Flores Não Expresso

MYB Phvul.005G131300 Flores Não Expresso

MYB Phvul.006G105200 Flores Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Flores Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Flores Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Flores Não Expresso

MYB Phvul.010G137500 Flores Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Flores Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Flores Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.001G161000 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.002G008800 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.002G083800 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.002G170000 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.002G279000 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.003G036400 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.003G046200 Vagens maduras Não Expresso
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MYB Phvul.003G046300 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.003G046400 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.003G148200 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.004G024200 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.006G045300 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.006G105200 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.007G069200 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.007G100100 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.008G113300 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.008G146900 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.008G222600 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.009G031200 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.010G115500 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.011G110500 Vagens maduras Não Expresso

MYB Phvul.001G019200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.001G071000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.001G106800 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.001G215100 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.001G215200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.002G008800 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.002G040900 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Folhas Não Expresso
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MYB Phvul.002G092100 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.002G139500 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.002G159700 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.002G170000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.002G306000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G036400 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G046200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G046300 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G046400 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G132100 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G148200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G200100 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G232300 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.004G012000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.004G116500 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G047400 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G087400 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G109100 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G109700 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G109900 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.005G131300 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.006G045300 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.006G105200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.006G114800 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.007G028700 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.007G069200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.007G099900 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.007G100100 Folhas Não Expresso

MYB  Phvul.007G211900 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.007G231800 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G028000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G038400 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G113300 Folhas Não Expresso
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MYB Phvul.008G155700 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G155900 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G222600 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.009G031200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.009G075000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.009G133700 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.010G115500 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.010G130600 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.011G109500 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.011G109600 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.011G109700 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Folhas Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.001G071000 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.001G211700 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.002G083800 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.002G092100 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.003G046200 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.003G046300 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.003G046400 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.003G132100 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.003G190400 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.003G200100 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.004G012000 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.004G024200 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.005G109700 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.005G109900 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Nódulos Não Expresso
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MYB Phvul.006G045300 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.007G100100 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.007G215800 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G038000 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G038200 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G038400 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G041500 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G067300 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G113300 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G155700 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G155900 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G222600 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G233800 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.009G228200 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.010G130600 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.010G137500 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.011G109500 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.011G110500 Nódulos Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.001G211700 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.001G215200 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.002G083800 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.002G092100 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G046200 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G046300 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G132100 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G190400 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G200100 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Raiz 10 Não Expresso
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MYB Phvul.004G012000 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.004G029800 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G109100 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G109700 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G109900 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.006G045300 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.007G099900 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.007G100100 Raiz 10 Não Expresso

MYB  Phvul.007G211900 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G038200 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G038400 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G067300 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G113300 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G155700 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G155900 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G222600 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G233800 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.009G228200 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.010G130600 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G109500 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G110500 Raiz 10 Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.001G071000 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.001G211700 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.002G083800 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.002G092100 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G046200 Raiz 19 Não Expresso
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MYB Phvul.003G046300 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G046400 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G190400 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G200100 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.004G012000 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.004G029800 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.005G109900 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.006G045300 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.007G100100 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G038000 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G038200 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G038400 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G041500 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G067300 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G113300 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G155700 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G155900 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G222600 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G233800 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.010G130600 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.011G110500 Raiz 19 Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.002G092100 Caule 10 Não Expresso
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MYB Phvul.002G279000 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G036400 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G200100 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.004G012000 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G109700 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G109900 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.006G045300 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Caule 10 Não Expresso

MYB  Phvul.007G211900 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.007G231800 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G028000 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G038400 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G113300 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G146900 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G155700 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G155900 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G233800 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.010G130600 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G109600 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G109700 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.011G110500 Caule 10 Não Expresso

MYB Phvul.001G032600 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G036400 Caule 19 Não Expresso
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MYB Phvul.003G148200 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.005G109100 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.007G231800 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G028000 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G038200 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G038400 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G155700 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.010G115500 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.010G130600 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Caule 19 Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.001G161000 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G046200 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G046300 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G148200 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G190400 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.004G024200 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G047400 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G109800 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G131300 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.006G045300 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Vagens jovens Não Expresso

MYB  Phvul.007G211900 Vagens jovens Não Expresso
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MYB Phvul.008G038400 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G146900 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G222600 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.010G053200 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.011G109600 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.011G109700 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Vagens jovens Não Expresso

MYB Phvul.001G019200 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.001G064600 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.001G215100 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.001G215200 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.002G040900 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.002G056900 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.002G060500 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.002G092100 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.002G159700 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G036400 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G132100 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G148200 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G201300 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G232300 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.003G284000 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.004G011400 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.004G012000 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.004G116500 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.004G173500 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G047400 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G109100 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G109900 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G115500 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.005G131300 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.006G045300 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.006G064600 Trifólios jovens Não Expresso
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MYB Phvul.006G105200 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.007G100100 Trifólios jovens Não Expresso

MYB  Phvul.007G211900 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.007G231800 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G028000 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G038600 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G113300 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G155700 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G155900 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G156100 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G205000 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G222600 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.008G262700 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.009G031200 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.009G151000 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.009G177100 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.010G130500 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.010G130600 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.011G109400 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.011G109800 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.011G110500 Trifólios jovens Não Expresso

MYB Phvul.001G019200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G071000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G179400 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G211700 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G215100 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G219000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G015100 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G083800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G088900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G139500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G159700 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G170000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G170500 Botões florais Sem Informação
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MYB Phvul.002G279000 Botões florais Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.003G013600 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.003G046400 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.003G200100 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.003G203900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.003G214300 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.004G024200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.004G046000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.004G053600 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.004G116500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.004G144900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.005G109100 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.005G109700 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.005G109900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.005G115500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.005G131300 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.006G045300 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.006G105200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.006G114800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.006G192900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G108500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G147600 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G192900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G208400 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G211800 Botões florais Sem Informação

MYB  Phvul.007G211900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G215800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.007G231800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G038000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G038600 Botões florais Sem Informação
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MYB Phvul.008G041500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G102300 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G107000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G233800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.009G062700 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.009G133700 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.009G158200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.009G228200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.010G009800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.010G009900 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.010G130500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.010G130600 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.011G084500 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.011G109600 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.011G191300 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.011G212000 Botões florais Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G032600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G211700 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G215100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G219000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Flores Sem Informação

MYB Phvul.002G040900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.002G060500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.002G092100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.002G139500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.002G170000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.002G170500 Flores Sem Informação
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MYB Phvul.002G221000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.002G292600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G013600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G046400 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G054100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G132100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G190400 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G200100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G203900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.003G222400 Flores Sem Informação

MYB Phvul.004G012000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.004G116500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.004G144900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.005G012900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.005G047400 Flores Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.005G109900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.005G115500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.006G064600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Flores Sem Informação

MYB Phvul.006G114800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.006G120800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.006G192900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G069200 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G100100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G108500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G147600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G208400 Flores Sem Informação

MYB  Phvul.007G211900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G215800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.007G231800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G038000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G038200 Flores Sem Informação



152
MYB Phvul.008G038600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G041500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G067300 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G102300 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G107000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G113300 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G155700 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G155900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G156100 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G062700 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G075000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G151000 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G158200 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Flores Sem Informação

MYB Phvul.009G228200 Flores Sem Informação

MYB Phvul.010G009800 Flores Sem Informação

MYB Phvul.010G009900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.010G096400 Flores Sem Informação

MYB Phvul.010G115500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.010G130600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Flores Sem Informação

MYB Phvul.011G034900 Flores Sem Informação

MYB Phvul.011G109600 Flores Sem Informação

MYB Phvul.011G109700 Flores Sem Informação

MYB Phvul.011G110500 Flores Sem Informação

MYB Phvul.001G019200 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G071000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G215100 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G215200 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G219000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Vagens maduras Sem Informação
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MYB Phvul.002G040900 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.002G092100 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.002G159700 Vagens maduras Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G013600 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G054100 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G067800 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G132100 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G190400 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G214300 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.003G232300 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.004G012000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.004G053500 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.004G053600 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.004G144900 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.005G012900 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.005G109100 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.005G109700 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.005G157600 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.006G192900 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.007G099900 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.007G108500 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.007G208400 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.007G215800 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.007G273400 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G028000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G038400 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G041500 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G102300 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G155700 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Vagens maduras Sem Informação
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MYB Phvul.008G233800 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.009G062700 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.009G228200 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.010G009800 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.010G096400 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.010G130600 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.011G109500 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.011G109600 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.011G109700 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.011G191300 Vagens maduras Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G032600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G211700 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G219000 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G015100 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G060500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G083800 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G088900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G170500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G221000 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G279000 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.002G292600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.003G067800 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.003G214300 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.003G222400 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G011400 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G024200 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G046000 Folhas Sem Informação
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MYB Phvul.004G053500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G090900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.005G157600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.006G120800 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.007G093100 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.007G147600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.007G192900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.007G215800 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.008G041500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.008G102300 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.008G146900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.009G106700 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.009G228200 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.010G009900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.010G137500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.011G034900 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.011G084500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.011G110500 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.011G212000 Folhas Sem Informação

MYB Phvul.001G019200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G032600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Nódulos Sem Informação
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MYB Phvul.001G107600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G179400 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G215200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G008800 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G015100 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G040900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G060500 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G139500 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G159700 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G170000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G221000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G292600 Nódulos Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G036400 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G054100 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G067800 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G148200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G214300 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G222400 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G232300 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.003G240200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G011400 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G046000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G053600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G090900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G116500 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G144900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.005G157600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.006G114800 Nódulos Sem Informação
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MYB Phvul.006G120800 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G069200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G093100 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G108500 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G192900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Nódulos Sem Informação

MYB  Phvul.007G211900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G231800 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.007G273400 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.008G028000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.008G107000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.008G146900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G031200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G075000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G106700 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G133700 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G158200 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.010G115500 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.011G109400 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.011G109600 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.011G109700 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.011G191300 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.011G212000 Nódulos Sem Informação

MYB Phvul.001G019200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G161000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G179400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G215100 Raiz 10 Sem Informação
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MYB Phvul.001G229900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G015100 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G040900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G060500 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G088900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G159700 Raiz 10 Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G306000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G036400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G054100 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G067800 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G148200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G203900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G214300 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G222400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G240200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G284000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G024200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G046000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G090900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G144900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G012900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G047400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G131300 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G157600 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G105200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G120800 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G192900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G093100 Raiz 10 Sem Informação
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MYB Phvul.007G108500 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G192900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G208400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G211800 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G231800 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G273400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G028000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G107000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G062700 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G106700 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G133700 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G177100 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G009900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G096400 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G137500 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G034900 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G084500 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G109600 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G109800 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G191300 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G212000 Raiz 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G019200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G032600 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G179400 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G215200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G008800 Raiz 19 Sem Informação
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MYB Phvul.002G015100 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G060500 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G088900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G159700 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G279000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G292600 Raiz 19 Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G306000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G054100 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G067800 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G132100 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G148200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G203900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G222400 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G240200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G284000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G024200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G046000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G053500 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G053600 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G090900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G012900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G109100 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G109700 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G157600 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G114800 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G192900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G093100 Raiz 19 Sem Informação
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MYB Phvul.007G099900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G192900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G208400 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G211800 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G028000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G107000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G146900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G106700 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G133700 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.010G009900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.010G137500 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G034900 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G191300 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G212000 Raiz 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G032600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G071000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G161000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G179400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G211700 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G215200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G219000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G008800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G040900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G060500 Caule 10 Sem Informação
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MYB Phvul.002G083800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G088900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G139500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G170000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G170500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G221000 Caule 10 Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G306000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G013600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G046200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G046300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G046400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G054100 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G067800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G132100 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G190400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G203900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G214300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G222400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G232300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.003G240200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G053500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G053600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G090900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G116500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G047400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G109100 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.005G131300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G114800 Caule 10 Sem Informação



163
MYB Phvul.006G192900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G069200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G093100 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G099900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G100100 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G108500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G147600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G192900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G211800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G215800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.007G273400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G038000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G041500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G067300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G102300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G107000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G222600 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G031200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G062700 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G075000 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G106700 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G133700 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G158200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G177100 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.009G228200 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G009800 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G009900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G096400 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G115500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.010G137500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Caule 10 Sem Informação
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MYB Phvul.011G034900 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G084500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G109500 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.011G191300 Caule 10 Sem Informação

MYB Phvul.001G019200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G071000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G161000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G179400 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G211700 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G215100 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G215200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G219000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G008800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G083800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G088900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G139500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G221000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G279000 Caule 19 Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G306000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G013600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G067800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G132100 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G200100 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G232300 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.003G240200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G012000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G053500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G053600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Caule 19 Sem Informação
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MYB Phvul.004G090900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G116500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G012900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G047400 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G109700 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G109800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G109900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.005G131300 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G045300 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G105200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G114800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G120800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G192900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G069200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G093100 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G108500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G147600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G211800 Caule 19 Sem Informação

MYB  Phvul.007G211900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G215800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.007G273400 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G038000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G041500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G067300 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G102300 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G113300 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G155900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G222600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G226600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G233800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Caule 19 Sem Informação
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MYB Phvul.009G031200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G062700 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G075000 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G106700 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G158200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.009G228200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.010G009800 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.010G009900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.010G096400 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.010G130500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.010G137500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G034900 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G084500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G109500 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G109600 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.011G109700 Caule 19 Sem Informação

MYB Phvul.001G019200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G032100 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G061200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G071000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G179400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G211700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G219000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G221500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G015100 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G040900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G083800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G088900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G092100 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G139500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G170000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G221000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G292600 Vagens jovens Sem Informação
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MYB  Phvul.002G317000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G013600 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G036400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G203900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G232300 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G240200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G012000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G046000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G053500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G090900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G116500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G173500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G012900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G109700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G109900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G065700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G105200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G120800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G069200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G093100 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G099900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G100100 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G108500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G147600 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G208400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G215800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G231800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G273400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G028000 Vagens jovens Sem Informação
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MYB Phvul.008G038000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G038200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G041500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G067300 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G102300 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G107000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G113300 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G155700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G155900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G156100 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G233800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G236500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G031200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G062700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G075000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G106700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G133700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G158200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G228200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.010G009800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.010G096400 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.010G115500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G019200 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G034900 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G084500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G109500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G110500 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G212000 Vagens jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G025200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G032600 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G106800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G107600 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G161000 Trifólios jovens Sem Informação
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MYB Phvul.001G219000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G229900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.001G240300 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G008800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G139500 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G170000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G170500 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G221000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G292600 Trifólios jovens Sem Informação

MYB  Phvul.002G317000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G306000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.002G317000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G046200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G046300 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G046400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G054100 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G176800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G190400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G200100 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G214300 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G222400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.003G240200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G024200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G028500 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G029800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G046000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G053500 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G053600 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G057800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G090900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G144900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.004G151600 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G012900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G060000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G087400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G109700 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.005G109800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G020200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G061600 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G120800 Trifólios jovens Sem Informação
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MYB Phvul.006G192900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.006G217200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G028700 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G069200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G069400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G192900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G206200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G208400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G211800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.007G273400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G038400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G041500 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G067300 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G102000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G146900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G233800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.008G262900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G068000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G075000 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G119900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G158200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G174900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.009G187700 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.010G009800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.010G053200 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.010G096400 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G034900 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G059800 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G109500 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G109600 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G109700 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G191300 Trifólios jovens Sem Informação

MYB Phvul.011G212000 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G160100 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.002G285800 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.003G068700.2 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.005G080300 Botões florais Não Expresso
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WRKY Phvul.007G118100 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.008G043000 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.008G048100 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.008G058000 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.009G080000 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.010G104700 Botões florais Não Expresso

WRKY Phvul.002G089700 Flores Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Flores Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Flores Não Expresso

WRKY Phvul.005G080300 Flores Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Flores Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Flores Não Expresso

WRKY Phvul.009G189700 Flores Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.003G068700.2 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.004G105800 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.005G080300 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.006G047300 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.008G043000 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.008G058000 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.009G080000 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.009G189700 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.009G220700 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.010G057900 Vagens maduras Não Expresso

WRKY Phvul.002G089700 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.002G202000 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.002G285800 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.003G068700.2 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.003G192000 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.006G123000 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.007G209000 Folhas Não Expresso
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WRKY Phvul.008G043000 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.008G270500 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.009G080000 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.009G189700 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.010G057900 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.010G104700 Folhas Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Nódulos Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Nódulos Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Nódulos Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Nódulos Não Expresso

WRKY Phvul.008G185700 Nódulos Não Expresso

WRKY Phvul.008G185800 Nódulos Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.002G285800 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.008G185700 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.008G185800 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.009G101900 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.009G137500 Raiz 10 Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Raiz 19 Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Raiz 19 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Raiz 19 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Raiz 19 Não Expresso

WRKY Phvul.008G185700 Raiz 19 Não Expresso

WRKY Phvul.008G185800 Raiz 19 Não Expresso

WRKY Phvul.002G089700 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.002G285800 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.003G068700.2 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.005G080300 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.005G080400 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.008G043000 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.008G058000 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.008G270500 Caule 10 Não Expresso
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WRKY Phvul.009G080000 Caule 10 Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.002G285800 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.003G068700.2 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.005G080300 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.007G209000 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.008G043000 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.009G080000 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.009G189700 Caule 19 Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Vagens jovens Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Vagens jovens Não Expresso

WRKY Phvul.005G080300 Vagens jovens Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Vagens jovens Não Expresso

WRKY Phvul.008G043000 Vagens jovens Não Expresso

WRKY Phvul.009G080000 Vagens jovens Não Expresso

WRKY Phvul.009G189700 Vagens jovens Não Expresso

WRKY Phvul.002G089700 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.002G160100 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.002G163400 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.002G202000 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.002G285800 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.003G068700.2 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.004G105800 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.005G080200 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.005G080400 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.007G118100 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.007G118200 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.007G209000 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.008G043000 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.009G080000 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.009G189700 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.010G104700 Trifólios jovens Não Expresso

WRKY Phvul.001G039900 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.001G042100 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.001G042200 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Botões florais Sem Informação
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WRKY Phvul.001G218500 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G016100 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G089700 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G202000 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G240900 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G265400 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G266400 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.002G297100 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.003G139500 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.003G192000 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.005G080400 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.005G093800 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.006G047300 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.006G074600 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.006G111700 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.007G075400 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.008G058300 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.008G185700 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.008G185800 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.008G270500 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.009G087400 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.009G195200 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.010G062500 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Botões florais Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100.3 Flores Sem Informação
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WRKY Phvul.002G103400 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G160100 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G196800 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G202500 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G240900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G266400 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G293200 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.002G297100 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.003G068700.2 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.003G139500 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.003G156300 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.003G192000 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.005G080400 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.005G093800 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.005G116000 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.006G047300 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.007G177900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.007G209000 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G058300 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G119400 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G185700 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G185800 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.008G286100 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G195200 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.009G233900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.010G062500 Flores Sem Informação
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WRKY Phvul.010G104700 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.010G111900 Flores Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.001G042100 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.001G042200 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.001G173700 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.001G214400 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.001G218500 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G016100 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G089700 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100.3 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G103400 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G163400 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G196800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G202000 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G202500 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G240900 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G265400 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G266400 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.002G285800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.003G139500 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.003G192000 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.005G093800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.005G116000 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.006G053300 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.006G074600 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.006G147800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.007G209000 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G054100 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G058300 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G185700 Vagens maduras Sem Informação
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WRKY Phvul.008G185800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G270500 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G275300 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.008G286100 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.009G195200 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.010G062500 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.010G111900 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Vagens maduras Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.001G173700 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.001G213600 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100.3 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.002G202500 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.002G240900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.002G293200 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.004G105800 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.005G080400 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.005G093800 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.005G116000 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.006G047300 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.006G053300 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.006G111700 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.006G147800 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.007G075400 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.007G177900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.007G212900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G054100 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G058000 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Folhas Sem Informação
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WRKY Phvul.008G251300 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G275300 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.008G286100 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.009G220700 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.011G101900 Folhas Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.001G042100 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.001G042200 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.001G213600 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.001G218500 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G016100 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G089700 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100.3 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G103400 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G196800 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G202000 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G202500 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.002G285800 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.003G139500 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.003G156300 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.004G105800 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.005G080200 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.005G080300 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.005G093800 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.005G116000 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.006G047300 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.006G053300 Nódulos Sem Informação
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WRKY Phvul.006G111700 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.006G147800 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.007G075400 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.007G212900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G043000 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G054100 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G058300 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G119400 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G270500 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.008G275300 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G080000 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G087400.2 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G189700 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.009G233900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.010G111900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.011G101900 Nódulos Sem Informação

WRKY Phvul.001G214400 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G016100 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G089700 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G265400 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G266400 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G068700.2 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G156300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Raiz 10 Sem Informação
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WRKY Phvul.005G080300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G053300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G074600 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.007G177900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.007G209000 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.007G212900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G043000 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G054100 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G058000 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G058300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G275300 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G286100 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G087400.2 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G189700 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G195200 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G233900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.010G062500 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.010G104700 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.010G111900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.011G101900 Raiz 10 Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G042100 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G042200 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G213600 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G214400 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G016100 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Raiz 19 Sem Informação
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WRKY Phvul.002G103400 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G196800 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G202000 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G266400 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G285800 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G068700.2 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G156300 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.004G105800 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.005G080200 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.005G080300 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G053300 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G111700 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.007G075400 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.007G177900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.007G212900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G043000 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G054100 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G119400 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G270500 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G080000 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G087400.2 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G189700 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G195200 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G233900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Raiz 19 Sem Informação
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WRKY Phvul.011G101900 Raiz 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.001G173700 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.001G213600 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.001G214400 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G103400 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G196800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G202000 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G240900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.002G297100 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G139500 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G156300 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G192000 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.004G105800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.005G093800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.005G116000 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G047300 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G074600 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G111700 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.006G147800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.007G177900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.007G212900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G058300 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G119400 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G185700 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.008G275300 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Caule 10 Sem Informação
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WRKY Phvul.009G087400.2 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G189700 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G195200 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.009G220700 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Caule 10 Sem Informação

WRKY Phvul.001G042200 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G173700 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G213600 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G214400 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G218500 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G089700 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100.3 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G202000 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G202500 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G240900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G265400 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G293200 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.002G297100 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G139500 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G192000 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.004G105800 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.005G080400 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.005G116000 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G047300 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G074600 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G111700 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.006G147800 Caule 19 Sem Informação
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WRKY Phvul.007G075400 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.007G212900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G058000 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G119400 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G185700 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G185800 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G270500 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G275300 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.008G286100 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G087400.2 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G220700 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.009G233900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.010G062500 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.010G104700 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.010G111900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.011G101900 Caule 19 Sem Informação

WRKY Phvul.001G042100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G042200 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G218500 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G016100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G089700 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100.3 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G160100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G196800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G202500 Vagens jovens Sem Informação
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WRKY Phvul.002G240900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G265400 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G266400 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G285800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G293200 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G297100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.003G156300 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.003G192000 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.004G105800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.005G080400 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.005G116000 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G053300 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G074600 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G111700 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G123000 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G147800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.007G075400 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.007G118100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.007G177900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.007G209000 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.007G212900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G054100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G058000 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G058300 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G119400 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G185800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G192800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G251700 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G270500 Vagens jovens Sem Informação
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WRKY Phvul.008G275300 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G286100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G043100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G087400.2 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G220700 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G233900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G062500 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G104700 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G111900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.011G101900 Vagens jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G039900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G042100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G042200 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G060200 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G173700 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G213600 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G214400 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.001G218500 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G016100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G081600 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G091100.3 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G103400 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G202500 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G240900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G265400 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G266400 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G293200 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.002G297100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.003G116300 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.003G156300 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.003G240900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.005G005800.3 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.005G080300 Trifólios jovens Sem Informação
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WRKY Phvul.005G116000 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.005G181800 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G053300 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G111700 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G119100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.006G147800 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.007G177900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G039900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G048100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G054100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G081800 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G090300 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G119400 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G185700 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G185800 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G251300 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G251800 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G270500 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G275300 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.008G286100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G087400.2 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G101900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G137500 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G138600 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G138900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G195200 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.009G220700 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G057900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G062500 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G111900 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.010G161100 Trifólios jovens Sem Informação

WRKY Phvul.011G101900 Trifólios jovens Sem Informação

Fonte: Carneiro, E., 2020.
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TABELA S3  – Expressão  dos  genes  dos  FTs  bZIP,  MYB,  WRKY e  Whirly  nos 

tecidos de feijão comum a partir de dados obtidos no  Phytozome. 
UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2020.

Alta expressão dos genes dos FTs Baixa expressão dos genes dos FTs

FT locus Local de expressão FT locus Local de expressão

bZIP Phvul.001G029500 Botões florais bZIP Phvul.001G123300 Botões florais

bZIP Phvul.006G029200 Botões florais bZIP Phvul.001G249300 Botões florais

bZIP Phvul.007G214300 Botões florais bZIP Phvul.002G263400 Botões florais

bZIP Phvul.008G247800 Botões florais bZIP Phvul.004G097200 Botões florais

bZIP Phvul.009G073800 Botões florais bZIP Phvul.005G034400 Botões florais

bZIP Phvul.009G142900 Botões florais bZIP Phvul.011G053500 Botões florais

bZIP Phvul.010G018200 Botões florais bZIP Phvul.003G291800 Flores

bZIP Phvul.011G035700 Botões florais bZIP Phvul.004G053300 Flores

bZIP Phvul.001G212800 Flores bZIP Phvul.007G003600 Flores

bZIP Phvul.002G110600 Flores bZIP Phvul.011G038200 Flores

bZIP Phvul.006G101700 Flores bZIP Phvul.002G105700 Vagens jovens

bZIP Phvul.009G060900 Flores bZIP Phvul.003G266100 Vagens jovens

bZIP Phvul.009G065500 Flores bZIP Phvul.011G093700 Vagens jovens

bZIP Phvul.011G053500 Flores bZIP Phvul.001G011800 Vagens Maduras

bZIP Phvul.001G189400 Vagens Jovens bZIP Phvul.001G188300 Vagens Maduras

bZIP Phvul.005G124200 Vagens Jovens bZIP Phvul.002G110600 Vagens Maduras

bZIP Phvul.011G047100 Vagens Jovens bZIP Phvul.002G248500 Vagens Maduras

bZIP Phvul.001G101000 Vagens maduras bZIP Phvul.003G233200 Vagens Maduras

bZIP Phvul.001G119300 Vagens maduras bZIP Phvul.004G045800 Vagens Maduras

bZIP Phvul.001G123300 Vagens maduras bZIP Phvul.005G068500 Vagens Maduras

bZIP Phvul.002G136000 Vagens maduras bZIP Phvul.005G097800 Vagens Maduras

bZIP Phvul.005G034400 Vagens maduras bZIP Phvul.007G025500 Vagens Maduras

bZIP Phvul.005G153900 Vagens maduras bZIP Phvul.009G104100 Vagens Maduras

bZIP Phvul.006G109700 Vagens maduras bZIP Phvul.011G116800 Vagens Maduras

bZIP Phvul.007G187400 Vagens maduras bZIP Phvul.001G140100 Trifólis jovens

bZIP Phvul.010G108800 Vagens maduras bZIP Phvul.001G249300 Trifólis jovens

bZIP Phvul.011G042600 Vagens maduras bZIP Phvul.002G263400 Trifólis jovens

bZIP Phvul.006G029200 Trifólis jovens bZIP Phvul.003G252000 Trifólis jovens

bZIP Phvul.010G018200 Trifólis jovens bZIP Phvul.004G045800 Trifólis jovens

bZIP Phvul.003G252000 Folha bZIP Phvul.007G081000 Trifólis jovens

bZIP Phvul.005G034400 Folha bZIP Phvul.011G035700 Trifólis jovens

bZIP Phvul.005G097800 Folha bZIP Phvul.011G203400 Trifólis jovens

bZIP Phvul.006G101700 Folha bZIP Phvul.006G101700 Caule 19

bZIP Phvul.011G038200 Folha bZIP Phvul.001G101000 Nodulos

bZIP Phvul.011G116800 Folha bZIP Phvul.001G189400 Nodulos
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bZIP Phvul.001G029500 Caule 10 bZIP Phvul.001G212800 Nodulos

bZIP Phvul.008G023800 Caule 10 bZIP Phvul.004G097200 Nodulos

bZIP Phvul.001G009000 Caule  19 bZIP Phvul.005G124200 Nodulos

bZIP Phvul.002G105700 Caule  19 bZIP Phvul.007G025500 Nodulos

bZIP Phvul.004G097200 Caule  19 bZIP Phvul.009G065500 Nodulos

bZIP Phvul.007G229600 Caule  19 bZIP Phvul.009G073800 Nodulos

bZIP Phvul.008G169000 Caule  19 bZIP Phvul.011G035700 Nodulos

bZIP Phvul.008G169100 Caule  19 bZIP Phvul.011G203400 Nodulos

bZIP Phvul.009G026900 Caule  19 bZIP Phvul.001G188300 Raiz 10

bZIP Phvul.009G060900 Caule  19 bZIP Phvul.002G105700 Raiz 10

bZIP Phvul.011G042600 Caule  19 bZIP Phvul.005G034400 Raiz 10

bZIP Phvul.011G186800 Caule  19 bZIP Phvul.006G021900 Raiz 10

bZIP Phvul.001G188300 Nódulos bZIP Phvul.007G229600 Raiz 10

bZIP Phvul.002G136000 Nódulos bZIP Phvul.010G018200 Raiz 10

bZIP Phvul.008G169100 Nódulos bZIP Phvul.011G042600 Raiz 10

bZIP Phvul.008G247800 Nódulos bZIP Phvul.001G029500 Raiz 19

bZIP Phvul.009G104100 Nódulos bZIP Phvul.003G252000 Raiz 19

bZIP Phvul.011G038200 Nódulos bZIP Phvul.002G009200 Flores  e  vagens 
maduras

bZIP Phvul.003G252000 Raiz 10 bZIP Phvul.006G078500 Flores  e  vagens 
maduras

bZIP Phvul.006G101700 Raiz 10 bZIP Phvul.008G247800 Flores  e  vagens 
maduras

bZIP Phvul.008G023800 Raiz 10 bZIP Phvul.009G142900 Flores  e  vagens 
maduras

bZIP Phvul.001G009000 Raiz 19 bZIP Phvul.002G237600 Botões  florais  x 
vagens maduras

bZIP Phvul.001G123300 Raiz 19 bZIP Phvul.001G009000 Botões  florais  x 
vagens jovens

bZIP Phvul.003G266100 Raiz 19 bZIP Phvul.009G018700 Botões  florais  x 
vagens jovens

bZIP Phvul.008G169000 Raiz 19 bZIP Phvul.005G124100 Botões  florais  x 
vagens jovens

bZIP Phvul.009G026900 Raiz 19 bZIP Phvul.002G136000 Folha x caule 10

bZIP Phvul.003G181500 Botões  Florais  x 
Flores

bZIP Phvul.002G237600 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.004G045800 Botões  Florais  x 
Flores

bZIP Phvul.007G214300 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.006G021900 Flores  x  Vagens 
Maduras

bZIP Phvul.008G023800 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.007G081000 Flores    x  Vagens 
Maduras

bZIP Phvul.008G169000 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.011G203400 Flores  x  Vagens 
Maduras

bZIP Phvul.009G005800 Folhas x trifolios
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bZIP Phvul.002G203300 Botões  Florais  x 

Vagens Maduras
bZIP Phvul.009G060900 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.009G005800 Botões  Florais  x 
Vagens Maduras

bZIP Phvul.010G108800 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.002G248500 Trifólios  jovens  x 
Folha

bZIP Phvul.011G042600 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.005G068500 Trifólios  jovens  x 
Folha

bZIP Phvul.011G186800 Folhas x trifolios

bZIP Phvul.001G101000 Caule 10  x caule 19 bZIP Phvul.006G029200 Nodulos x raiz 10

bZIP Phvul.004G053300 Caule 10  x caule 19 bZIP Phvul.002G203300 Nodulos x raiz 10

bZIP Phvul.007G025500 Caule 10  x caule 19

bZIP Phvul.011G035700 Caule 10  x caule 19

bZIP Phvul.002G237600 Nodulos x raiz 10

bZIP Phvul.003G233200 Nodulos x raiz 10

bZIP Phvul.001G140100 Raiz 10 x Raiz 19

bZIP Phvul.004G053300 Raiz 10 x Raiz 19

bZIP Phvul.005G124100 Raiz 10 x Raiz 19

bZIP Phvul.001G011800 Nodulos x raiz 19

bZIP Phvul.002G009200 Nodulos x raiz 19

bZIP Phvul.003G028800 Nodulos x raiz 19

bZIP Phvul.003G273900 Nodulos x raiz 19

bZIP Phvul.006G109700 Nodulos x raiz 19

bZIP Phvul.007G003600 Nodulos x raiz 19

bZIP Phvul.010G108800 Nodulos x raiz 19

bZIP Phvul.002G263400 Nodulos x raiz 10 x 
raiz 19

bZIP Phvul.007G257700 Nodulos x raiz 10 x 
raiz 19

bZIP Phvul.011G093700 Nodulos x raiz 10 x 
raiz 19

WRKY Phvul.008G119400 Botões florais WRKY Phvul.001G214400 Botões florais

WRKY Phvul.001G042100 Flores WRKY Phvul.002G081600 Botões florais

WRKY Phvul.001G042200 Flores WRKY Phvul.002G196800 Botões florais

WRKY Phvul.001G213600 Flores WRKY Phvul.002G202500 Botões florais

WRKY Phvul.001G218500 Flores WRKY Phvul.003G156300 Botões florais

WRKY Phvul.002G265400 Flores WRKY Phvul.003G240900 Botões florais

WRKY Phvul.002G285800 Flores WRKY Phvul.005G005800 Botões florais

WRKY Phvul.003G116300 Flores WRKY Phvul.005G116000 Botões florais

WRKY Phvul.005G181800 Flores WRKY Phvul.006G147800 Botões florais

WRKY Phvul.006G074600 Flores WRKY Phvul.007G177900 Botões florais

WRKY Phvul.006G147800 Flores WRKY Phvul.007G209000 Botões florais

WRKY Phvul.008G081800 Flores WRKY Phvul.007G212900 Botões florais
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WRKY Phvul.008G251300 Flores WRKY Phvul.008G039900 Botões florais

WRKY Phvul.008G251700 Flores WRKY Phvul.008G090300 Botões florais

WRKY Phvul.008G270500 Flores WRKY Phvul.008G192800 Botões florais

WRKY Phvul.009G087400 Flores WRKY Phvul.008G251300 Botões florais

WRKY Phvul.010G161100 Flores WRKY Phvul.008G286100 Botões florais

WRKY Phvul.001G039900 Vagens jovens WRKY Phvul.009G137500 Botões florais

WRKY Phvul.008G185700 Vagens jovens WRKY Phvul.009G189700 Botões florais

WRKY Phvul.009G195200 Vagens jovens WRKY Phvul.009G233900 Botões florais

WRKY Phvul.002G081600 Vagens maduras WRKY Phvul.010G111900 Botões florais

WRKY Phvul.002G297100 Vagens maduras WRKY Phvul.008G043000 Flores

WRKY Phvul.003G156300 Vagens maduras WRKY Phvul.008G058000 Flores

WRKY Phvul.006G119100 Vagens maduras WRKY Phvul.008G251800 Flores

WRKY Phvul.007G177900 Vagens maduras WRKY Phvul.009G080000 Flores

WRKY Phvul.009G138900 Vagens maduras WRKY Phvul.003G068700 Vagens jovens

WRKY Phvul.009G233900 Vagens maduras WRKY Phvul.003G139500 Vagens jovens

WRKY Phvul.006G111700 Flores  x  vagens 
maduras

WRKY Phvul.005G093800 Vagens jovens

WRKY Phvul.007G212900 Flores  x  vagens 
maduras

WRKY Phvul.006G047300 Vagens jovens

WRKY Phvul.008G039900 Flores  x  vagens 
maduras

WRKY Phvul.005G080400 Vagens jovens

WRKY Phvul.001G173700 Botões  florais  x 
Flores  x  vagens 
jovens

WRKY Phvul.008G119400 Vagens maduras

WRKY Phvul.001G214400 Flores  x  vagens 
jovens

WRKY Phvul.009G087400 Vagens maduras

WRKY Phvul.011G101900 Botões  florais  e 
flores

WRKY Phvul.009G138600 Vagens maduras

WRKY Phvul.002G103400 Folhas WRKY Phvul.010G104700 Vagens maduras

WRKY Phvul.005G005800 Folhas WRKY Phvul.011G101900 Vagens maduras

WRKY Phvul.010G111900 Folhas WRKY Phvul.004G105800 Botões  florais  x 
flores

WRKY Phvul.002G196800 Trifolios Jovens WRKY Phvul.006G053300 Botões  florais  x 
flores

WRKY Phvul.008G192800 Trifolios Jovens WRKY Phvul.008G054100 Botões  florais  x 
flores

WRKY Phvul.008G251700 Trifolios Jovens WRKY Phvul.008G275300 Botões  florais  x 
flores

WRKY Phvul.009G043100 Trifolios Jovens WRKY Phvul.009G220700 Botões  florais  x 
flores

WRKY Phvul.002G016100 Caule 10 WRKY Phvul.002G202000 Flores  x  vagens 
jovens

WRKY Phvul.002G081600 Caule 10 WRKY Phvul.007G075400 Flores  x  vagens 
maduras
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WRKY Phvul.002G266400 Caule 10 WRKY Phvul.002G293200 Botões  florais  x 

vagens maduras

WRKY Phvul.006G053300 Caule 10 WRKY Phvul.009G101900 Botões  florais  x 
vagens maduras

WRKY Phvul.007G075400 Caule 10 WRKY Phvul.001G213600 Botôes  florais  x 
vagens  jovens  x 
vagens maduras

WRKY Phvul.008G048100 Caule 10 WRKY Phvul.002G103400 Botões  florais  x 
vagens jovens

WRKY Phvul.008G054100 Caule 10 WRKY Phvul.001G060200 Folhas

WRKY Phvul.009G138600 Caule 10 WRKY Phvul.001G214400 Folhas

WRKY Phvul.009G233900 Caule 10 WRKY Phvul.002G016100 Folhas

WRKY Phvul.001G039900 Caule 19 WRKY Phvul.002G196800 Folhas

WRKY Phvul.001G042100 Caule 19 WRKY Phvul.002G266400 Folhas

WRKY Phvul.002G016100 Caule 19 WRKY Phvul.002G297100 Folhas

WRKY Phvul.002G196800 Caule 19 WRKY Phvul.003G116300 Folhas

WRKY Phvul.002G266400 Caule 19 WRKY Phvul.003G156300 Folhas

WRKY Phvul.003G156300 Caule 19 WRKY Phvul.003G240900 Folhas

WRKY Phvul.006G053300 Caule 19 WRKY Phvul.005G080300 Folhas

WRKY Phvul.007G177900 Caule 19 WRKY Phvul.005G181800 Folhas

WRKY Phvul.008G048100 Caule 19 WRKY Phvul.006G119100 Folhas

WRKY Phvul.008G054100 Caule 19 WRKY Phvul.008G090300 Folhas

WRKY Phvul.008G058300 Caule 19 WRKY Phvul.008G119400 Folhas

WRKY Phvul.009G138600 Caule 19 WRKY Phvul.008G185700 Folhas

WRKY Phvul.009G195200 Caule 19 WRKY Phvul.009G087400 Folhas

WRKY Phvul.010G057900 Caule 19 WRKY Phvul.009G195200 Folhas

WRKY Phvul.002G196800 Trifolios  Jovens  x 
caule 19

WRKY Phvul.010G161100 Folhas

WRKY Phvul.001G214400 Nódulos WRKY Phvul.006G047300 Trifolios Jovens

WRKY Phvul.003G068700 Nódulos WRKY Phvul.006G123000 Trifolios Jovens

WRKY Phvul.003G116300 Nódulos WRKY Phvul.007G075400 Trifolios Jovens

WRKY Phvul.001G060200 Raiz 10 WRKY Phvul.007G212900 Trifolios Jovens

WRKY Phvul.001G213600 Raiz 10 WRKY Phvul.008G058000 Trifolios Jovens

WRKY Phvul.002G103400 Raiz 10 WRKY Phvul.002G091100 Caule 10

WRKY Phvul.002G202000 Raiz 10 WRKY Phvul.002G202500 Caule 10

WRKY Phvul.003G240900 Raiz 10 WRKY Phvul.002G293200 Caule 10

WRKY Phvul.004G105800 Raiz 10 WRKY Phvul.007G209000 Caule 10

WRKY Phvul.005G080200 Raiz 10 WRKY Phvul.008G251700 Caule 10

WRKY Phvul.006G123000 Raiz 10 WRKY Phvul.008G286100 Caule 10

WRKY Phvul.007G075400 Raiz 10 WRKY Phvul.010G104700 Caule 10

WRKY Phvul.008G119400 Raiz 10 WRKY Phvul.010G111900 Caule 10

WRKY Phvul.009G080000 Raiz 10 WRKY Phvul.011G101900 Caule 10
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WRKY Phvul.002G089700 Raiz 19 WRKY Phvul.002G103400 Caule 19

WRKY Phvul.005G181800 Raiz 19 WRKY Phvul.003G139500 Folhas  x  trifólios 
jovens

WRKY Phvul.008G058300 Raiz 19 WRKY Phvul.006G074600 Folhas  x  trifólios 
jovens

WRKY Phvul.008G090300 Raiz 19 WRKY Phvul.008G058300 Folhas  x  trifólios 
jovens

WRKY Phvul.008G275300 Raiz 19 WRKY Phvul.009G233900 Folhas  x  trifólios 
jovens

WRKY Phvul.009G137500 Raiz 19 WRKY Phvul.005G093800 Trifólios x caule 19

WRKY Phvul.010G111900 Raiz 19 WRKY Phvul.001G042100 Folhas x caule 10

WRKY Phvul.002G265400 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.001G042200 Folhas x caule 10

WRKY Phvul.002G297100 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.001G218500 Folhas x caule 10

WRKY Phvul.006G074600 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.002G265400 Folhas x caule 10

WRKY Phvul.007G209000 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.008G185800 Folhas x caule 10

WRKY Phvul.008G058000 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.010G062500 Folhas x caule 10

WRKY Phvul.008G251800 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.002G266400 nodulos

WRKY Phvul.008G286100 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.007G177900 nodulos

WRKY Phvul.010G062500 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.009G138900 nodulos

WRKY Phvul.010G104700 Nodulos x Raiz 19 WRKY Phvul.009G195200 nodulos

WRKY Phvul.001G218500 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.001G042100 Raiz 10

WRKY Phvul.002G091100 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.001G042200 Raiz 10

WRKY Phvul.002G202500 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.002G196800 Raiz 10

WRKY Phvul.003G139500 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.002G297100 Raiz 10

WRKY Phvul.005G093800 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.006G111700 Raiz 10

WRKY Phvul.005G116000 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.006G119100 Raiz 10

WRKY Phvul.006G047300 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.008G270500 Raiz 10

WRKY Phvul.006G147800 Raiz 10 x raiz 19 WRKY Phvul.009G043100 Raiz 10

WRKY Phvul.002G240900 Nódulos x raiz 10 x 
raiz 19

WRKY Phvul.008G081800 Raiz 19

WRKY Phvul.002G293200 Nódulos x raiz 10 x 
raiz 19

WRKY Phvul.001G173700 Nódulos x raiz 10 x 
raiz 19

WRKY Phvul.003G192000 Nódulos x raiz 10 x 
raiz 19

WRKY Phvul.005G080400 Nódulos x raiz 10 x 
raiz 19

WRKY Phvul.009G101900 Nódulos x raiz 10 x 
raiz 19

WRKY Phvul.009G220700 Nódulos x raiz 10 x 
raiz 19

MYB Phvul.002G092100 Botões florais MYB Phvul.002G292600 Botões florais

MYB Phvul.003G190400 Botões florais MYB Phvul.002G306000 Botões florais

MYB Phvul.004G012000 Botões florais MYB Phvul.003G046200 Botões florais
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MYB Phvul.004G028500 Botões florais MYB Phvul.003G046300 Botões florais

MYB Phvul.006G120800 Botões florais MYB Phvul.003G240200 Botões florais

MYB Phvul.007G069400 Botões florais MYB Phvul.005G012900 Botões florais

MYB Phvul.008G067300 Botões florais MYB Phvul.006G217200 Botões florais

MYB Phvul.008G113300 Botões florais MYB Phvul.007G069200 Botões florais

MYB Phvul.008G155700 Botões florais MYB Phvul.007G100100 Botões florais

MYB Phvul.008G155900 Botões florais MYB Phvul.007G273400 Botões florais

MYB Phvul.011G034900 Botões florais MYB Phvul.008G102000 Botões florais

MYB Phvul.001G019200 Flores MYB Phvul.009G174900 Botões florais

MYB Phvul.001G071000 Flores MYB Phvul.010G096400 Botões florais

MYB Phvul.001G179400 Flores MYB Phvul.002G015100 Flores

MYB Phvul.002G317000 Flores MYB Phvul.002G083800 Flores

MYB Phvul.005G087400 Flores MYB Phvul.003G232300 Flores

MYB Phvul.005G109700 Flores MYB Phvul.004G024200 Flores

MYB Phvul.006G045300 Flores MYB Phvul.005G109800 Flores

MYB Phvul.007G273400 Flores MYB Phvul.007G099900 Flores

MYB Phvul.008G028000 Flores MYB Phvul.008G146900 Flores

MYB Phvul.008G038400 Flores MYB Phvul.008G222600 Flores

MYB Phvul.008G233800 Flores MYB Phvul.009G031200 Flores

MYB Phvul.009G068000 Flores MYB Phvul.009G133700 Flores

MYB Phvul.010G130500 Flores MYB Phvul.009G177100 Flores

MYB Phvul.011G084500 Flores MYB Phvul.011G059800 Flores

MYB Phvul.011G191300 Flores MYB Phvul.001G215100 Vagens jovens

MYB Phvul.001G032600 Vagens jovens MYB Phvul.001G229900 Vagens jovens

MYB Phvul.002G170500 Vagens jovens MYB Phvul.002G279000 Vagens jovens

MYB Phvul.003G067800 Vagens jovens MYB Phvul.003G046400 Vagens jovens

MYB Phvul.003G132100 Vagens jovens MYB Phvul.004G144900 Vagens jovens

MYB Phvul.003G200100 Vagens jovens MYB Phvul.005G060000 Vagens jovens

MYB Phvul.004G011400 Vagens jovens MYB Phvul.005G115500 Vagens jovens

MYB Phvul.005G157600 Vagens jovens MYB Phvul.006G061600 Vagens jovens

MYB Phvul.006G114800 Vagens jovens MYB Phvul.008G226600 Vagens jovens

MYB Phvul.006G192900 Vagens jovens MYB Phvul.011G191300 Vagens jovens

MYB Phvul.010G009900 Vagens jovens MYB Phvul.001G032100 Vagens maduras

MYB Phvul.010G130600 Vagens jovens MYB Phvul.001G032600 Vagens maduras

MYB Phvul.010G137500 Vagens jovens MYB Phvul.001G106800 Vagens maduras

MYB Phvul.002G015100 Vagens maduras MYB Phvul.001G179400 Vagens maduras

MYB Phvul.002G060500 Vagens maduras MYB Phvul.001G211700 Vagens maduras

MYB Phvul.002G292600 Vagens maduras MYB Phvul.002G139500 Vagens maduras

MYB Phvul.003G203900 Vagens maduras MYB Phvul.002G170500 Vagens maduras

MYB Phvul.004G090900 Vagens maduras MYB Phvul.003G200100 Vagens maduras
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MYB Phvul.004G151600 Vagens maduras MYB Phvul.003G222400 Vagens maduras

MYB Phvul.006G217200 Vagens maduras MYB Phvul.004G116500 Vagens maduras

MYB Phvul.007G093100 Vagens maduras MYB Phvul.005G047400 Vagens maduras

MYB Phvul.008G038200 Vagens maduras MYB Phvul.005G087400 Vagens maduras

MYB Phvul.008G102000 Vagens maduras MYB Phvul.005G109900 Vagens maduras

MYB Phvul.008G107000 Vagens maduras MYB Phvul.005G131300 Vagens maduras

MYB Phvul.009G133700 Vagens maduras MYB Phvul.006G114800 Vagens maduras

MYB Phvul.009G187700 Vagens maduras MYB Phvul.006G120800 Vagens maduras

MYB Phvul.004G053500 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.007G069400 Vagens maduras

MYB Phvul.007G028700 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.007G147600 Vagens maduras

MYB Phvul.011G109500 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.007G192900 Vagens maduras

MYB Phvul.001G215200 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.007G206200 Vagens maduras

MYB Phvul.004G053600 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.007G211900 Vagens maduras

MYB Phvul.005G109100 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.007G231800 Vagens maduras

MYB Phvul.007G192900 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.008G038000 Vagens maduras

MYB Phvul.003G240200 Flores  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.008G067300 Vagens maduras

MYB Phvul.001G025200 Botões  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.008G155900 Vagens maduras

MYB Phvul.009G119900 Botões  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.009G075000 Vagens maduras

MYB Phvul.003G222400 Botões  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.009G158200 Vagens maduras

MYB Phvul.002G306000 Flores  x  vagens 
jovens  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.010G009900 Vagens maduras

MYB Phvul.007G211800 Flores  x  vagens 
jovens  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.010G137500 Vagens maduras

MYB Phvul.003G054100 Folhas MYB Phvul.011G034900 Vagens maduras

MYB Phvul.003G176800 Folhas MYB Phvul.011G084500 Vagens maduras

MYB Phvul.003G190400 Folhas MYB Phvul.001G061200 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.006G020200 Folhas MYB Phvul.001G161000 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.006G192900 Folhas MYB Phvul.003G036400 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.008G262900 Folhas MYB Phvul.003G067800 Botões  florais  x 
flores
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MYB Phvul.010G009800 Folhas MYB Phvul.004G090900 Botões  florais  x 

flores

MYB Phvul.011G191300 Folhas MYB Phvul.004G151600 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.001G032100 Trifólios jovens MYB Phvul.005G157600 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.001G061200 Trifólios jovens MYB Phvul.007G093100 Botões  florais  x 
flores

MYB Phvul.001G211700 Trifólios jovens MYB Phvul.002G008800 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.002G083800 Trifólios jovens MYB Phvul.002G159700 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.002G088900 Trifólios jovens MYB Phvul.003G214300 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.002G279000 Trifólios jovens MYB Phvul.006G020200 Flores  x  vagens 
jovens

MYB Phvul.003G067800 Trifólios jovens MYB Phvul.001G240300 Vagens  jovens  x 
vagens maduras

MYB Phvul.007G093100 Trifólios jovens MYB Phvul.002G088900 Flores  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.007G215800 Trifólios jovens MYB Phvul.004G046000 Flores  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.008G038200 Trifólios jovens MYB Phvul.004G057800 Flores  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.008G102300 Trifólios jovens MYB Phvul.011G212000 Flores  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.008G236500 Trifólios jovens MYB Phvul.009G106700 Botões  florais  x 
flores  x  vagens 
maduras

MYB Phvul.009G106700 Trifólios jovens MYB Phvul.002G221000 Botões  florais  x 
vagens maduras

MYB Phvul.009G228200 Trifólios jovens MYB Phvul.002G060500 Botões  florais  x 
vagens jovens

MYB Phvul.010G009900 Trifólios jovens MYB Phvul.003G054100 Botões  florais  x 
vagens jovens

MYB Phvul.010G137500 Trifólios jovens MYB Phvul.001G025200 Folhas

MYB Phvul.007G206200 Caule 10 MYB Phvul.001G161000 Folhas

MYB Phvul.008G226600 Caule 10 MYB Phvul.002G317000 Folhas

MYB Phvul.001G106800 Caule 19 MYB Phvul.003G203900 Folhas

MYB Phvul.001G229900 Caule 19 MYB Phvul.003G240200 Folhas

MYB Phvul.002G060500 Caule 19 MYB Phvul.004G053600 Folhas

MYB Phvul.002G170000 Caule 19 MYB Phvul.004G144900 Folhas

MYB Phvul.002G170500 Caule 19 MYB Phvul.005G060000 Folhas

MYB Phvul.003G046200 Caule 19 MYB Phvul.007G208400 Folhas

MYB Phvul.003G046300 Caule 19 MYB Phvul.007G211800 Folhas

MYB Phvul.003G046400 Caule 19 MYB Phvul.007G273400 Folhas
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MYB Phvul.003G214300 Caule 19 MYB Phvul.008G067300 Folhas

MYB Phvul.005G060000 Caule 19 MYB Phvul.008G233800 Folhas

MYB Phvul.007G099900 Caule 19 MYB Phvul.008G236500 Folhas

MYB Phvul.007G100100 Caule 19 MYB Phvul.009G158200 Folhas

MYB Phvul.008G107000 Caule 19 MYB Phvul.010G096400 Folhas

MYB Phvul.009G133700 Caule 19 MYB Phvul.001G071000 Trifólios jovens

MYB Phvul.011G110500 Caule 19 MYB Phvul.002G015100 Trifólios jovens

MYB Phvul.003G013600 Folhas  x  trifólios 
jovens

MYB Phvul.005G157600 Trifólios jovens

MYB Phvul.008G038000 Folhas  x  trifólios 
jovens

MYB Phvul.006G114800 Trifólios jovens

MYB Phvul.002G015100 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.007G099900 Trifólios jovens

MYB Phvul.002G159700 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.007G147600 Trifólios jovens

MYB Phvul.002G292600 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.008G226600 Trifólios jovens

MYB Phvul.004G024200 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.009G133700 Trifólios jovens

MYB Phvul.004G046000 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.010G115500 Trifólios jovens

MYB Phvul.004G144900 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.011G019200 Trifólios jovens

MYB Phvul.005G157600 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.011G084500 Trifólios jovens

MYB Phvul.007G208400 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.001G019200 Caule 10

MYB Phvul.009G174900 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.001G215100 Caule 10

MYB Phvul.011G059800 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.003G148200 Caule 10

MYB Phvul.011G212000 Caule10 x caule 19 MYB Phvul.006G105200 Caule 10

MYB Phvul.003G203900 Trifólios  jovens  x 
caule 19

MYB Phvul.006G120800 Caule 10

MYB Phvul.006G065700 Trifólios  jovens  x 
caule 19

MYB Phvul.002G040900 Caule 19

MYB Phvul.005G012900 Folhas x caule 10 MYB Phvul.002G092100 Caule 19

MYB Phvul.004G053500 Nódulos MYB Phvul.003G054100 Caule 19

MYB Phvul.005G012900 Nódulos MYB Phvul.003G190400 Caule 19

MYB Phvul.007G099900 Nódulos MYB Phvul.003G222400 Caule 19

MYB Phvul.001G032600 Raiz 10 MYB Phvul.007G192900 Caule 19

MYB Phvul.001G221500 Raiz 10 MYB Phvul.008G102000 Caule 19

MYB Phvul.002G008800 Raiz 10 MYB Phvul.008G146900 Caule 19

MYB Phvul.002G279000 Raiz 10 MYB Phvul.011G191300 Caule 19

MYB Phvul.004G057800 Raiz 10 MYB Phvul.001G179400 Folhas  x  trifólios 
jovens

MYB Phvul.006G114800 Raiz 10 MYB Phvul.001G221500 Folhas  x  trifólios 
jovens

MYB Phvul.007G206200 Raiz 10 MYB Phvul.007G108500 Folhas  x  trifólios 
jovens

MYB Phvul.008G146900 Raiz 10 MYB Phvul.008G107000 Folhas  x  trifólios 
jovens
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MYB Phvul.008G236500 Raiz 10 MYB Phvul.009G062700 Folhas  x  trifólios 

jovens

MYB Phvul.001G240300 Raiz 19 MYB Phvul.008G038200 Folhas x caule 10

MYB Phvul.002G040900 Raiz 19 MYB Phvul.002G088900 Nódulos

MYB Phvul.003G036400 Raiz 19 MYB Phvul.002G279000 Nódulos

MYB Phvul.003G214300 Raiz 19 MYB Phvul.002G306000 Nódulos

MYB Phvul.004G144900 Raiz 19 MYB Phvul.003G203900 Nódulos

MYB Phvul.006G120800 Raiz 19 MYB Phvul.003G284000 Nódulos

MYB Phvul.007G108500 Raiz 19 MYB Phvul.004G029800 Nódulos

MYB Phvul.007G211900 Raiz 19 MYB Phvul.005G109100 Nódulos

MYB Phvul.007G231800 Raiz 19 MYB Phvul.006G065700 Nódulos

MYB Phvul.007G273400 Raiz 19 MYB Phvul.006G192900 Nódulos

MYB Phvul.011G109600 Raiz 19 MYB Phvul.007G069400 Nódulos

MYB Phvul.011G109700 Raiz 19 MYB Phvul.007G208400 Nódulos

MYB Phvul.001G161000 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.007G211800 Nódulos

MYB Phvul.001G215100 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.008G038600 Nódulos

MYB Phvul.005G047400 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.010G009900 Nódulos

MYB Phvul.005G131300 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.011G034900 Nódulos

MYB Phvul.006G105200 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.001G071000 Raiz 10

MYB Phvul.009G062700 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.002G292600 Raiz 10

MYB Phvul.010G096400 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.003G046400 Raiz 10

MYB Phvul.011G019200 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.004G053500 Raiz 10

MYB Phvul.011G084500 Nódulos x raiz 19 MYB Phvul.004G053600 Raiz 10

MYB Phvul.002G139500 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.008G038000 Raiz 10

MYB Phvul.002G221000 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.008G041500 Raiz 10

MYB Phvul.003G232300 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.009G187700 Raiz 10

MYB Phvul.004G116500 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.011G109700 Raiz 10

MYB Phvul.007G069200 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.009G228200 Raiz 19

MYB Phvul.009G031200 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.011G109500 Raiz 19

MYB Phvul.009G075000 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.004G028500 Nódulos x raiz 10

MYB Phvul.009G158200 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.001G107600 Raiz 10 x raiz 19

MYB Phvul.010G115500 Raiz 10 x raiz 19 MYB Phvul.002G170000 Raiz 10 x raiz 19

MYB Phvul.007G147600 nódulos x raiz 10  x 
raiz 19

MYB Phvul.003G176800 Raiz 10 x raiz 19

MYB Phvul.007G215800 Raiz 10 x raiz 19

MYB Phvul.008G262900 Nódulos x raiz 19

MYB Phvul.009G068000 Nódulos x raiz 19

MYB Phvul.001G219000 nódulos x raiz 10  x 
raiz 19

MYB Phvul.002G170500 nódulos x raiz 10  x 
raiz 19
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MYB Phvul.003G013600 nódulos x raiz 10  x 

raiz 19

MYB Phvul.008G102300 nódulos x raiz 10  x 
raiz 19

MYB Phvul.010G009800 nódulos x raiz 10  x 
raiz 19

Whirly Phvul.003G068800 Trifolios jovens Whirly Phvul.006G106800 Vagens maaduras

Whirly Phvul.002G089800 Folhas  x  trifolios 
jovens

Whirly Phvul.002G089800 Vagens maaduras

Whirly Phvul.006G106800 Nódulos  x  vagens 
jovens

Whirly Phvul.003G068800 Caule 19 x raiz 10 
x raiz 19

Fonte: Carneiro, E., 2020.


