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GMV040 - |DENT|F|C/\C;\O DE GENES DIFERENCIAL-
MENTE EXPRESSOS DURANTE ASECA EM CULTIVARES
DE SOJA (GLYCINE MAX L. MERRIL). CASAGRANDE
E.C; NEPOI\/\UCENO, A.L.%; FARIAS J.R.B.2; NEUMAIER
N.2; OYA 1.2, PEDRQSO, J.C1- Mestrado em Genética
¢ Melhoramento - UEL — EMBRAPA. 2- Embrapa-soja
CP.231 — CEgp - 86001-970, Londrina-PR. E-mail:
glaine@cnpso.embmm

Aagua constitui aproximadamente 90
ta, atuando em praticamente todos o
cos e bioquimicos. O crescimento e
tas sao muito afetados por estresses
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ambientais, como a
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ma das principais causas da variagao da produti

seca. U )
asil e no mundo tem sido a ocorrén

vidade da soja no Br
cia de déficits hidricos. Como o custo de irrigagao ¢ ele

vado, desenvolvimento de cultivares tolerantes a seca

uma opg
icas, fisiologicas ¢ de desenvolvimento de plan

z

é
morfolog
presentam bases molecular ¢ genctica. Portanto, a

30 mais acessivel ao produtor. Mudangas

tas d
caracterzagao de genotipos tolerantes ou sensivers ao

deficit hidrico ¢ um pre-tequisito para selegao e manipu
lacao genética de tolerancia a seca. No presente traba
lho, 08 genmlpos de soja (BR-16, BR-04 ¢ Conquista) fo-
aracterizados em relagao as suas respostas fisiolo-

ram €
gicas € agronomicas, quando submetidos ao déficit
hidrico. Taxa fotossintética, teor relativo de agua, resis-

téncia estomatal e caracteristicas agronomicas foram al-
0s parametros usados antes do inicio de sua carac-
30 molecular. Esses parametros permitiram classi-
ficar BR-04 e Conquista como cultivares que toleram pe-
riodos maiores de estresse hidrico, enquanto que a culti-
var BR-16 nao. Para a caracterizagao molecular, os
genotipos tolerantes e sensiveis, apos submetidos a um
estresse hidrico pré—estabelecido, tiveram suas folhas
coletadas para a extracao de RNA total. O RNA total oriun-
do de cada tratamento foi analisado com a técnica
“Differential Display”, que subdivide o RNA total em sub-
populagoes de mRNA que podem ser visualizados em
géis de poliacrilamida, na forma de DNA complementar
(DNA). Ap0s separacao em géis de poliacrilamida, 25
bandas de cDNAs diferencialmente expressas foram
identificadas, extraidas, clonadas, seqUénciadas e anali-
sadas com relacdo a sua homologia. Apenas uma banda
de cDNA apresentou alta homologia com genes conhe-
cidos. A identificagao de genes diferencialmente expres-
s0s em resposta a estresses bioticos e abiéticos pode ser
utilizada na anélise de germoplasma, em estudos de fisi-
ologia vegetal, mapeamento molecular e em transforma-
coes génicas de caracteristicas de tolerancia a seca.
APOIO FINANCEIRO: EMBRAPA, CAPES, CNPgeJIRCAS.
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Esta pesquisa visa a obtengao de plantas de cevada
(Hordeum vulgare vulgare) geneticamente modificadas
que apresentem resisténcia ao fungo fitopatogénico
Bipolaris sorokiniana. Desta forma, isolados de B.
sorokiniana e do fungo micopatogénico Trichoderma sp.,
antagonista de B. sorokiniana, foram obtidos para a reali-
7acao de ensaios de antagonismos in vivo e in vitro entre
05 Mesmos e para a identificacao, isolamento e caracteri-
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GMV042 - MAPEAMENTO DE QTLS DE IMPORTANC
AGRONOMICA EM SOJA. OLIVEIRA, DA+ BASTLS
T.C.S.": SCHUSTER, I.%; GOOD-GOD, P..'; PIOVESAN
N.D.': BARRQOS, E.G."% MOREIRA, M.AT BIOACRO
2:DBB/ *DBG - Universidade Federal de Vicosa UF
alves@mail.ufv.br

dalves@mail.ufv.br

O mapeamento de QTLs € a primeira etapa para a Im-
plantagao da seleao assistida por marcadores molecula-
res nos programas de melhoramento de plantas. Alem de
identificar marcadores associados a QTLs que controlam
eristicas de interesse, 0 mapeamento permite en-
tender as relacoes existentes entre diferentes caracteristi-
cas. Com o objetivo de selecionar marcadores para a uti-
lizacdo na sele¢ao assistida, foi iniciado um programa de
mapeamento de caracteristicas quantitativas em soja, uti-
lizando marcadores microssatélites. Uma populagdo de
118 linhagens endogamicas recombinantes (RILs) deriva-
da do cruzamento entre as variedades Barc-8 e Garimpo
foi cultivada em dois locais, € caracteristicas associadas
a ciclo, produgdo de graos e teor de proteina nos graos
foram avaliadas. O DNA obtido a partir de folhas de cada
linha foi amplificado com primers microssatelites hetero-
morficos entre 0s progenitores. Caracteristicas quantitati-
vas foram mapeacdas utilizando mapeamento de interva-
los composto. Foi obtido um mapa com 16 grupos de
ligagao e detectadas regioes Cromossomicas
a todas as caracteristicas avaliadas. Dois tipos de QTLs
foram identificados: QTLs estdveis, que mapelam no mes-
mo loco em ambos 0s ambientes, e QTLs ambiente-espe-
cificos. QTLs estaveis foram identificados para teor de

roteina nos graos de soja (grupos de ligagdo C1 e E),.
peso de 100 graos (Cl)e namero de vagens por planta
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