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O Brasil é o primeiro produtor mundial da espécie Phaseolus vulgaris L. Entre os fatores que afetam o desenvolvimento e produtividade
dessa cultura estdo o cultivo em condigoes de déficit hidrico e os estresses bidticos que podem ser causados por pragas e doengas.
Este trabalho tem como objetivo avaliar o polimorfismo de um conjunto de marcadores microssdtelites (SSR) génicos (EST-SSR)
e gendmicos desenvolvidos para o feijoeiro comum visando o desenvolvimento de mapas genéticos e mapeamento de QTLs. Para
esse estudo, trés populagdes estao sendo conduzidas, sendo os cruzamentos Pérola x Bat477 e Pérola x Red Mexican contrastantes
para a caracteristicas de tolerancia a seca, e o cruzamento Ouro branco x CNFP10132, contrastante para caracteristica resisténcia
a murcha de Curtobacterium. Foram utilizados 950 marcadores SSR especificos para o feijao comum, sendo avaliados quanto ao
polimorfismo entre os genitores dos trés cruzamentos. Destes, 573 sio derivados de bibliotecas gendmicas e 377 foram gerados
a partir de seqiiéncias génicas expressas depositadas em bancos de dados puablicos. No estudo atual, 529 SSRs sao inéditos e
tiveram suas condicoes de amplificagdo ajustadas para posterior teste de polimorfismo entre os genitores dos trés cruzamentos.
Quanto a intensidade do produto amplificado gerado, 503 locos SSR amplificaram produtos com padrio do tipo especifica e
13 do tipo inespecifica. Quanto ao polimorfismo entre os parentais do cruzamento Pérola x Bat477, dos 722 SSR avaliados, 82
(11,3%) foram polimérficos e estao sendo avaliados quanto a segregagao na populacio F2 composta por 188 individuos. Desses,
44 (7,7%) sao derivados de seqiiéncias gendmicas e 38 (10%) sio EST-SSRs. Dentre os locos polimérficos, apenas 8 tiveram o
polimorfismo detectado em géis de agarose 5% corado com brometo de etideo, e os demais 74 em géis de poliacrilamida 6%
corado com nitrato de prata. Para o cruzamento Pérola x Red Mexican, 98 (13,5%) marcadores foram polimérficos, sendo 51 (9%)
marcadores derivados de bibliotecas gendmicas e 47 (9,8%) marcadores derivados de sequéncias génicas. Quanto ao cruzamento
Ouro branco x CNFP10132, um total de 176 marcadores foram polimérficos, sendo 98 (17%) derivados de SSR gendmicos e
78 (16%) derivados de EST-SSRs. Para as duas populagoes de tolerincia a seca e uma de resisténcia 8 murcha de Curtobacterium,
as informagoes de polimorfismo geradas utilizando marcadores SSR génicos e gendmicos sio fundamentais para avangar rumo ao
desenvolvimento dos mapas genéticos. Os mapas gerados terdo o potencial real de beneficiar o avango de mapeamento genético
em feijao comum visando a identificacio de QTLs de componentes de produtividade em feijao comum em condi¢oes de déficit

hidrico e, também, a identificacio de regides genémicas envolvidas na resposta a resisténcia a murcha de Curtobacterium.

Apoio Financeiro: MP2 Embrapa-Monsanto.

@ Cop. Resumo: AT





