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1. INTRODUGAO

Os legumes (Leguminosae ou Fabaceae) constituem a terceira maior familia de plantas
superiores, com cerca de 640 géneros, sendo que a maioria dos legumes
economicamente importantes pertence a subfamilia Papilionoideae.Os legumes tém
sido cultivados por milhdes de anos e tem se apresentado com um papel importante na
dieta tradicional de varias regides do mundo, devido as caracteristicas que os compée e
a sua importancia econdmica em Paises desenvolvidos e em desenvolvimento. Os
grdos das leguminosas estdo entre os trés primeiros no consumo humano,
apresentando cerca de 20 a 40% de proteina, sendo a Lisina 0 aminoacido mais
encontrado (Gepts et al., 2005). Um grande numero de espécies de leguminosas estado
sendo caracterizadas simultaneamente ou independentimente, mas a maioria das
culturas apresentam uma ou mais caracteristicas que inviabilizam este sistema
experimental, como exemplo: o tamanho do genoma, natureza polipléide, dificuldade de
regeneracdo e sementes recalcitrantes. Estudos de macrosintenia entre genomas de
leguminosas tém revelado que, analogamente ao observado em gramineas,
substanciais niveis de conservagao de regides gendmicas tém sido observados, apesar
das variagbes em relagéo ao tamanho dos genomas e nimero de cromossomos entre
as espécies (Choi et al., 2004). Os marcadores microssatélites por apresentarem
natureza co-dominante e o elevado multialelismo dos locos génicos, estes geram
informacdes 'que permitem a comparagdo e troca de informagbes entre diferentes
estudos, principalmente no que diz respeito a geracdo de mapas genéticos, detecgdo
de QTLs, mapeamento comparativo, sele¢do assistida por marcadores (Muehlbauer et
al., 2006). Os objetivos deste estudo foram avaliar um conjunto de SSRs desenvolvidos
a partir do genoma do feijoeiro comum quanto ao contetido de informatividade génica e
a capacidade de transferibilidade para espécies de leguminosas, incluindo organismos-
modelo e espécies de interesse comercial.

2. METODOLOGIA

Um total de 120 locos SSRs distribuidos ao longo do genoma do feijoeiro comum com
padrao de amplificagdo especifica, foram utilizados no estudo, sendo estes 107 de
origem gendmica (Yu et al., 2000; Gaitan-Solis et al., 2002; Blair, et al., 2003; Buso et
al.,2006; Buso et al., dados n&o publicados) 13 de génicos (dados ndo publicados). Os
marcadores foram caracterizados em um painel composto por 16 genétipos
provenientes do Banco de Germoplasma da Embrapa Arroz e Feijao, representativos
dos _seis principais grupos de interesse comercial, sendo estes Roxo, Mulatinho,
Rajado, Branco, Carioca e Preto. A analise de transferibilidade foi realizada utilizando
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um conjunto de 11 espécies da familia Leguminoseae, representando seis géneros:
Phaseolus, Medicago, Vigna, Arachys, Glicyne e Dipteryx. Para a analise dos dados de
caracterizac¢éo utilizou-se o programa PowerMarker version 3.23 (Liu and Muse, 2005),
para estimar o valor de PIC (Polymorphism Information Content), nimero de alelos por
loco. Ja na analise de transferibilidade, esta se baseou-se em uma avaliagdo visual e a
anglise para determinagdo da similaridade entre géneros, utilizou-se o programa
NTSys (Rohlf, 1989).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Dos 120 locos caracterizados, 74 (61,7%) foram polimoérficos, sendo que o nimero de
alelos identificados variou de dois a onze, com média de 4 alelos/loco. O conteido
medio de informacéo de polimorfismo foi de 0,52, com as estimativas variando de 0,21
a 0,89 (Tabela 1). Destes locos, 34 foram caracterizados (Buso et al., 2006, Blair et al.,
2006) evidenciando que os valores de PIC apresentaram-se préximos aos analisados,
demonstrando que a amostragem utilizada foi representativa na caracterizacdo
molecular dos locos SSRs. A porcentagem de locos transferiveis, entre as espécies,
variou de 78 (65,0%) a 1 (0,8%), com média de 29 (24,17 %). Conforme o esperado, os
maiores indices de amplificagéo interespecifica foram observados para as espécies do
género Phaseolus (67,5%), seguido por Vigna (19,44%), Glycine (16,5%) e Arachis
(0,8%) (Figura 1). Os SSRs derivados de seqiiéncias génicas apresentaram maiores
taxas de transferibilidade (48,95%), sendo totalmente amplificados nas espécies do
género Phaseolus. O dendrograma corrobora com estes resultados, formando quatro
grupos distintos, com indice cofenético de (r) 0,91, e a distancia média de 0,36 pelo
coeficiente de Jaccar. Nao foi observada correlagéo entre os valores de PIC e os dados
de transferibilidade, evidenciando que a conservagdo do genoma independe do
conteudo informativo do loco.

4. CONCLUSAO

Estes resultados evidenciam a existéncia de genes ortolélogos na conservagéo de
marcadores microssatélites tanto entre espécies do género Phaseolus, quanto entre
géneros dentro da tribo Phaseolae e da familia Fabaceae, maximizando a sua utilizacédo
e, consequentemente, reduzindo o custo necessario para o desenvolvimento de
marcadores. O conhecimento da conservagio de locos microssatélites entre espécies
da tribo Phaseoleae, que inclui os legumes adaptados a climas tropicais, como o feijdo,
caupi e a sqja, que representam 75% dos legumes comercializados no mundo todo, é
essencial, uma vez que os marcadores SSRs com elevado contelido informativo geram
a possibilidade de serem realizados estudos comparativos e integrar informacdes
gendmicas obtidas em cada uma destas espécies.
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Tabela 1: Parametros de diversidade genética para os 120 marcadores SSRs obtidos
pela analise de 16 acessos de feijoeiro comum representativos dos grupos de interesse
econdmico e a relagdo dos dados de transferibilidade.

AG1 5 0.5625 6.5506 23456e7 GATS1 1B 2 0.0000 0.3589 4
AJ416395 - - Monomérfico - GATS54 2 0.0000 0.3698 2
AJ416389 3 0.0000 0.4065 - PV101 - Monombrfico 8
AJ416391 2 0.0000 0.3457 - PV102 3 0.0000 0.5659 -

BM114 4 0.00Q0 0.5758 - PV105 - - Monomorfico -
BM137 9 0.0000 0.8574 3 PV11 4 0.0000 0.6357 2e4
BM138 2 0.0000 0.3698 - PV112 3 0.0000 0.4277 23e4
BM140 3 0.0000 0.2146 1,2e4 PV113 3 0.0000 0.4561 2e4
BM142 - - Monomorfico 234e7 PV118 2 0.0000 0.3374 2e4
BM143 i0 0.0000 0.8683 2e4 PV12 2 0.0000 0.3374 2e4
BM146 - - Monomoarfico 2345¢e7 PV13 7 0.0000 0.7089 -
BM148 - - Monomorfico 234e7 PV131 - - Monomorfico 4
BM149 2 0.0000 0.2583 245e6 PV140 - - Monombrfico 234578e10
BM151 3 0.0000 0.4992 23e4 PV148 - - Monomoérfico 3
BM153 - - Monomorfico - PV162 - - Monomorfico 2
BM154 9 0.0000 0.8352 2ed4 PV163 7 0.0000 0.7746 2e4d
BM155 3 0.0000 0.4377 4 Pv168 2 0.0000 0.3457 2e4
BM157 2 0.0000 0.3146 1,237e8 PV169 4 0.0000 0.6232 -
BM158 5] 0.0000 0.7193 3 PV174 - - Monomérfico 2e4
BM159 3 0.0000 0.4683 4 PV180 - - Monomorfico 2e 4
BM16 - - Monomorfico 1,2,3,e4 PV193 3 0.0000 0.5439 12e3
BM160 6 0.0000 0.5530 2e4 PV194 - - Monomorfico 12e3
BM161 - - Monomérfico 2356e7 PV198 2 0.0000 0.3680 -
BM161 - - Monomérfico 24eb5 PV200 - - Monomorfico -
BM164 3 0.0000 0.4275 2347e10 PV202 - - Monomorfico 234e8
BM1656 2 0.00C0 0.3457 - PV204 - - Monomorfico 3
BM167 3 0.0000 0.5112 34e7 PV207 - - Monomébrfico 3
BM175 4 0.0000 0.4625 4,5 PV215 - - Monomorfico -
B8M181 2 0.0000 0.3750 2e4 PV221 - - Monomorfico -
BM183 5 0.0000 0.6568 2,34 PV231 - - Monomorfico 2e4
BM184 3 0.0000 0.5015 - PV237 2 0.3125 0.2289 3
BM185 4 0.0000 0.6750 1,23457e8 PV243 - - Monomorfico 2345e7
BM187 11 0.0000 0.8894 1,23 e4 PV243 7 0.0000 0.8119 -
BM189 4 0.0000 0.5703 2e4 PV25 7 0.0000 0.8247 2e4
BM187 3 0;0000 0.4683 234567e8 PV251 - - Monomorfico 1234e7
BM20 - - Monomérfico - PV254 - - Monoméarfico -
BM200 7 0.0000 0.7681 2e4 PV258 2 0.3750 0.2583 4
BM201 4 0.0000 0.6582 2e4 PV259 2 0.0000 0.3750 -
BM202 2 0.0000 0.3249 2,3e4 PV265 2 0.0000 0.2583 -
BN205 5 0.0000.  0.7110 - PV268 - - i Monomérfico -
BM210 4 0.0000 0.6130 2e4 PVv270 2 0.0000 0.3557 2e4
BM211 7 0.0000 0.7923 2e4 PV272 8 0.0000 0.8253 3
BM212 10 1.0000 0.8447 - PV36 5 0.0000 0.5623 204
BM3 - - . | Monomérfico 2ed4 PV38 2 0.0000 0.3750 -
BM6 - - Monomorfico 3e4 PV6 6 0.0000 0.7125 -
BM6E8 3 0.0000 0.4555 2e4 PV51 - - Monomérfico 2345e7
BMo8 2 0.0000 0.3374 1,2,34,56,7,89e10 PVE3 3 0.0000 0.3878 23e4
BMc78 5 0.0625 0.5509 2e4 PV55 5 0.4667 0.6992 2e4
BMdé4-1 - - Monomorfico 1,23e4 PV60 6 0.0000 0.7262 23e4
EST106 - - Monomorfico 1,23e4 PV67 4 0.0000 0.6244 -

Espécies Transferiveis: 1- Medicago sativa; 2- P. Lunatus 3- P. Coccineus 4- P. Acutifolius; 5- Vigna
mungo; 6- Vigna mungo; 7-Vigna umbellata; 8- Glicine max;, 9- Arachis hypogaea; 10- Dipteryx alata;
Ho: Heterozigozidade observada; PiC: Contetido de InformacgZo de Polimorfismo;
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Figura 1. Dendrograma construido a partir da anélise genética dos 120 marcadores SSR nas 11
espécies representativas da familia Leguminosea. A linha tracejada indica a distancia média de
Jaccar.
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