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Identificacao rapida de marcadores SSR polimorficos
em Coffea arabica
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Marcadores moleculares SSR sédo ferramentas importantes nos estudos de diversidade e caracterizacéo de bancos
de germoplasma de plantas cultivadas. Entretanto, a identificacdo de um conjunto minimo de SSR tuteis para
discriminar os diferentes gendtipos pode implicar na andlise de um grande ntimero de marcadores. Em Coffea
arabica a maioria desses marcadores apresentam um baixo padrdo de polimorfismo, o que constitui um dos
principais gargalos para os estudos de caracterizagéo genotipica do germoplasma da espécie. O objetivo deste
trabalho foi desenvolver uma metodologia de avaliacdo rapida de SSR visando identificar marcadores polimérficos
com um numero minimo de processos de genotipagem. A metodologia empregada constitui numa adaptacgéo
da técnica BSA (Bulk Segregant Analysis) utilizada comumente para identificar associagdes entre marcadores e
genes qualitativos em populagdes biparentais. Para identificar os SSRs polimdrficos de uma populacéo de 130
gendtipos da Etidpia, centro de origem de C. arabica, foram constituidos, com base em dados de diversidade
fenotipica, trés grupos para andlise: um com 6 plantas representando gendtipos do leste, outro com 8 plantas
representando genotipos do oeste do Vale do Rift e um terceiro grupo representado por um tnico genétipo. Para
cada marcador SSR foram realizadas trés reacoes de amplificacdo a partir de “pools” formados pelo material
genético dos grupos. Em uma unica placa de 96 pocos foi possivel avaliar o polimorfismo de 32 marcadores.
Os marcadores que apresentaram um padrdo polimérfico entre os grupos foram entéo avaliados no painel de
gendtipos em estudo. Para efeitos de comparacio entre a genotipagem padrdo e a adaptagdo proposta neste
trabalho foram estimados o niimero de reagcdes de amplificacéo e de géis de poliacrilamida gastos para a avaliacdo
de 100 SSR em um painel de 24 gendtipos considerando uma margem de 10% de marcadores polimérficos. Pelo
processo normal de genotipagem, seriam necessarios 2400 reacoes de amplificacdo e 100 géis de poliacrilamida (24
amostras por gel) enquanto que, utilizando a estratégia dos grupos foram necessarios 540 reagoes de amplificagdo
e 33 géis de poliacrilamida, o que representou uma reducéo de 4.4 vezes no nimero de reacdes e de 3 vezes no
nimero de géis além de um ganho considerdvel no tempo necessdrio para realizar as andlises. Esta abordagem
utilizando a formacgdo de grupos é uma estratégia vidvel para identificacdo de marcadores polimoérficos em
populagdes para as quais se tenham informacgdes prévias como dados de origem, dados fenotipicos como é o
caso da colecédo de acessos da Etidpia de C. arabica existente no banco do IAPAR-PR fornecendo informacoes
rapidas e de maneira mais economica para os estudos de diversidade e mapeamento associativo da colecéo.
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