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Identifica~ao, desenvolvimento 
e caracteriza~ao de re ~ oes 

hipervariaveis (microssatelites) para 
estudos neticos do 

~ 

tJoetro comum 
o Brasil e 0 primeiro produtor mundia1 da especie Phaseolus vulgaris. Contudo, com a tendencia de 

abastecimento do mercado, a1em da continuidade das pesquisas para 0 aumento da prodw;ao em condi~6es 

de cu1tivo menos favoraveis, como sob estresses de seca ou doen~as, existe a necessidade premente de 

me1horar a qualidade de grao, beneficiando diretamente a popu1a~ao brasi1eira, sobretudo a de baixa 

renda. Portanto, ha a necessidade de se desenvo1ver metodos que ace1erem a capacidade analftica dos 

estudos geneticos de feijao, como 10ca1izar regi6es genomicas que contro1am caracteres de importilncia, 

por meio do mapeamento genetico. Microssate1ites (SSRs) sao os marcadores geneticos mais apropriados, 

pais sao baseados em PCR, tern heran~a codominante, alto conteudo de informa~ao de po1imorfismo, sao 

mu1tia1elicos e podem ser semi-automatizadl'ls em ensaios com multiplexes. Neste estudo, DNA gen6mico 

da cultivar de feijao Pero1a foi digerido com a enzima Tsp 5091. Os fragmentos que continham SSRs 

foram recuperados por meio da metodo10gia de hibridiza~ao a oligonucleotfdeos biotini1izados, 1igados 

a contas magneticas. Esta fra~ao de DNA enriquecida para seqiiencias microssate1ites do tipo AG foi 

utilizada para constru~ao de uma biblioteca genomica. Ap6s 1iga~ao do DNA ao p1asmfdio, ce1u1as de 

E. coli (XL1- blue) foram transformadas e 1513 clones foram se1ecionados por PCR-ancorado. Setecentos 

e quarenta e cinco clones foram seqiienciados e as seqiiencias flanqueadoras das repeti~6es foram utilizadas 

para 0 desenho de primers. Destes, 250 primers foram desenhados e testados e 201 foram otimizados, 

sendo que 16 foram caracterizados uti1izando-se 84 acessos representativos da co1e~ao de germop1asma 

de feijao mantida pe1a Embrapa Arroz e Feijao. 0 numero medio de a1e10s por loco foi 6,62 enquanto 

a diversidade genica variou de 5% a 93%. Espera-se que 40 primers, do total desenvo1vido, sejam 

caracterizados para que os novos dados gerados indiquem a potencial uti1idade em estudos de variabi1idade 

e estrutura genetica das co1e~6es, de mapeamento de caracterfsticas importantes para 0 me1horamento 

do feijao e uti1iza~ao futura na se1e~ao assistida por marc adores e analise de pedigrees .• 

Apoio financeiro: Prodetab. 
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