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Estudo da expressão e validação de genes candidatos induzidos em 
Phaseolus vulgaris 

L.)
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A seca é considerada um dos principais fatores que comprometem a produção mundial do feijão-comum, afetando 73% 
da área plantada na América Latina. Esse estresse abiótico pode ser agravado quando associado com alta temperatura 

hídrica. Existe uma forte demanda para explorar esse acervo de genes e validá-los quanto ao potencial de serem alvos 
para o desenvolvimento de marcadores biológicos úteis para a seleção e desenvolvimento de genótipos com maior 

hídrica e altas temperaturas. O delineamento foi de látice com os tratamentos (níveis hídricos) arranjados em blocos, 
utilizando três repetições por tratamento, totalizando doze repetições (seis colunas para cada nível hídrico) para cada 
um dos 25 genótipos. Os genótipos foram avaliados quanto aos atributos agronômicos (produtividade de grãos, grãos 
por coluna, grãos por vagens, vagens por coluna, número de grãos inteiros e chochos) e moleculares (expressão gênica 

< 0,05). Para a análise molecular, 11 genótipos contrastantes quanto à tolerância ao estresse estão sendo analisados 
em quatro épocas: 24 horas, sete e 15 dias após o início da restrição hídrica (mantido 50% da capacidade de campo do 
solo) e sete dias após a retomada da irrigação. A extração de RNA e síntese de cDNA total foram conduzidas utilizando 

de hidrólise. Quanto aos resultados de produtividade, o impacto do estresse imposto nas plantas de feijão-comum foi 
acentuado, apresentando uma variação de 0,17 a 5,37 g planta-1. Os genótipos que mantiveram produtividade superior 

tanto em condição irrigada quanto em condição de estresse múltiplo. Desses, 11 foram selecionados e estão sendo 
avaliados quando à expressão diferencial para dez genes-alvo e dois endógenos. As informações geradas possibilitarão 

avançados, contribuindo para uma melhor compreensão dos mecanismos de tolerância em feijão-comum.
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