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Mapeamento genético do feijoeiro
comum utilizan
para a identificacao de QTLs associados
a caracteristica tempo de coc¢ao

O melhoramento genético do feijoeiro comum tem forte impacto na cadeia produtiva, na distribuigdo
de renda e na qualidade da alimentagio da populagdo, principalmente a de baixa renda. A construgio de
detalhados mapas genéticos por meio de marcadores moleculares, incluindo os microssatélites (SSRs),
tem gerado uma vasta quantidade de informagGes uteis para identificar, manipular e complementar
informagBes genéticas que visam a obtencdo de genétipos superiores. Deste modo, o geneticista pode

avaliar a composi¢ao genotipica de populagdes inteiras, seguir segmentos cromossémicos ou marcadores

individuais relacionados a caracteristicas de interesse, durante todo o desenvolvimento de uma cultivar.

Este estudo tem como objetivo construir um mapa genético para feijao baseado em marcadores SSRs, o
qual serd utilizado para a analise de QTLs (Quantitative Trait Loci) para o tempo de cocgdo em feijao. Esta
caracteristica é de extremo interesse pois 0 mundo moderno demanda produtos de cozimento ripido. Foi

utilizada neste estudo uma populagio segregante RC1F1 obtida pelo cruzamento entre os gen6tipos Laranja
(parental doador), selecionado para a caracteristica tempo de cocgdo reduzido, e CNFM 7875 (parental
recorrente) bem adaptado as condigdes de cultivo e com qualidade agrondmica desejivel, além de possuir cor,

tamanho e formato de grao comercial. Um conjunto de 288 marcadores SSR, previamente desenvolvidos,

caracterizados e disponibilizados na literatura para feijdo, foram testados quanto as condi¢des de amplificagio
e ao polimorfismo entre os genitores. Dos 288 marcadores testados, apds a otimizacao das condi¢des da
PCR, 250 amplificaram produtos de boa qualidade fornecendo um padrio de bandas de ficil interpretacio,
e apenas 38 (13%) produziram amplificagdo inespecifica ou nenhuma amplificagdo. Dos 250 SSRs com
padrio de amplificagdo satisfatério, 61 (24%) apresentaram polimorfismo entre os genitores detectado em

gel de poliacrilamida de alta resolugéo. Os marcadores SSRs identificados como polimérficos estdo sendo
genotipados na populagio segregante e os dados de segregagio de 94 individuos RC1F1 serdo utilizados
para a construgao do mapa de ligagdo e analise de QTLs. A expectativa é que sejam identificados via sele¢do
assistida por marcadores individuos com tempo de cocgdo no minimo igual ao do genitor doador, porém
com as caracteristicas fenotipicas favordveis do genitor recorrente visando obter cultivares adaptadas de
aceitagdo comercial, com o valor agregado de menor tempo de cocgdo. B
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