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O Brasil é o primeiro produtor mundial da espécie Phaseolus vulgaris. Contudo, com a tendéncia de
abastecimento do mercado, além da continuidade das pesquisas para 0 aumento da produgio em condigoes
de cultivo menos favordveis, como sob estresses de seca ou doengas, existe a necessidade premente de

melhorar a qualidade de grio, beneficiando diretamente a populacdo brasileira, sobretudo a de baixa

renda. Portanto, hd a necessidade de se desenvolver métodos que acelerem a capacidade analitica dos

estudos genéticos de feijao, como localizar regides gendmicas que controlam caracteres de importancia,
por meio do mapeamento genético. Microssatélites (SSRs) sao os marcadores genéticos mais apropriados,

pois sdo baseados em PCR, tém heranga codominante, alto contetdo de informagio de polimorfismo, sao

multialélicos e podem ser semi-automatizadés em ensaios com multiplexes. Neste estudo, DNA genémico

da cultivar de feijao Pérola foi digerido com a enzima Tip 509 I. Os fragmentos que continham SSRs

foram recuperados por meio da metodologia de hibridizacdo a oligonucleotideos biotinilizados, ligados

a contas magnéticas. Esta fracio de DNA enriquecida para seqiiéncias microssatélites do tipo AG foi

utilizada para constru¢do de uma biblioteca gendmica. Ap6s ligagio do DNA ao plasmidio, células de
E. coli (XL1- blue) foram transformadas e 1513 clones foram selecionados por PCR-ancorado. Setecentos

e quarenta e cinco clones foram seqiienciados e as seqiiéncias flanqueadoras das repeti¢des foram utilizadas
para o desenho de primers. Destes, 250 primers foram desenhados e testados e 201 foram otimizados,

sendo que 16 foram caracterizados utilizando-se 84 acessos representativos da cole¢io de germoplasma

de feijao mantida pela Embrapa Arroz e Feijdo. O nimero médio de alelos por loco foi 6,62 enquanto
a diversidade génica variou de 5% a 93%. Espera-se que 40 primers, do total desenvolvido, sejam
caracterizados para que os novos dados gerados indiquem a potencial utilidade em estudos de variabilidade
e estrutura genética das cole¢des, de mapeamento de caracteristicas importantes para o melhoramento

do feijdo e utilizagdo futura na selec¢do assistida por marcadores e andlise de pedigrees.
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