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O cajueiro ¢ uma planta cultivada em varias partes do mundo tropical cultivada para
producao de améndoa e suco. No Brasil, no nordeste brasileiro, apresenta importancia
econdmica em estados como Ceard, Piaui e Rio Grande do Norte. O agronegécio do
caju representa movimentacao de 157 milhdes de ddlares em exportagcdes de améndoas,
geracdo de empregos nas etapas de produgdo, industrializagdo e comercializagdo.
Apesar da importincia socio-econdmica, a cajucultura tem empregado poucas
tecnologias, além de possuir fatores que prejudicam a cultura, como ocorréncia de
pragas em varias fases do desenvolvimento. A aplicagdo da biotecnologia, como o
desenvolvimento e uso de marcadores moleculares, pode dar novo foco aos estudos de
diversidade e ao melhoramento genético, possibilitando o aumento da produtividade e
qualidade dos produtos. At¢ o momento, poucas sdo as informagdes a respeito de
marcadores moleculares e genes que controlam caracteres de importancia econdmica
neste género. Este trabalho visa desenvolver e disponibilizar uma bateria de locos
microssatélites para A. occidentale a partir da constru¢do de bibliotecas gendmicas
enriquecidas e inclusao dos primers polimoérficos no mapa genético de caju. O DNA foi
extraido de folhas frescas, segundo o protocolo CTAB 2%. Cerca de 50pg de DNA
foram digeridos com a enzima de restricdo Mse 1. Os fragmentos entre 200 e 800pb
foram recuperados, purificados do gel e ligados aos adaptadores especificos a enzima.
Foi feito o enriquecimento e posterior reagdo de PCR com os fragmentos recuperados;
Em seguida, os mesmos foram ligados ao plasmidio pGEM-T e transformados em E.
coli, cepa XL 1-Blue. Das 5472 colonias positivas, 540 foram utilizadas para
sequenciamento. Foram encontrados 117 microssatélites com mais de seis repetigdes,
mostrando um rendimento de 21%, sendo que 103 evidenciaram regides para desenho

de pares de primers pelo programa Primer 3. Destes, 45 foram selecionados pela
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presenga de polimorfismo nos parentais para serem caracterizados e utilizados no

mapeamento. Os primers foram sintetizados, otimizados, e foram utilizados na
saturagdo do mapa ja existente de uma populagcdo segregante de caju e representam

ferramenta importante para os estudos genéticos do cajueiro.
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