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O teor de proteína é uma das principais características associadas à qualicdade dos grãos de soja, e os programas 
de melhoramento têm se preocu)ado cada vez mais cOm 
a associação entre qualidade de gro c prolutividade. Métodos convencionais de análise do teor de proteina são destrutivos, e por cste motivo, cada ciclo de retrocruzamento demanda até quatro gerçÖes, OS 0bje tivos deste trabalho foram: i) selecionar Sementes Com alto teor de proteína na geração F2 utilizandlo micro-aná Iise não destrutiva de sementes individuais c i) utilizar marcadores moleculares para selecionar plantas geneti camente mais próximas dos progenitores recorrentes, para retrocruzamento. Foram utilizadas sete populações F, de SOja, para iniciar um programa de retrocruzamento. A estimativa do teor de proteína foi feita individualmente em cada sementeF, pelo método do Acido Bicinconínico, e 10% das sementes com maior teor de proteína foram selecionadas e plantadas para produzir a geração seguinte. Nestas plantas foi estimada a distância genética em rela ção ao progenitor recorrente, em cada população. Des tas, 3-4 plantas com elevado teor de proteína, e genetica mente mais próximas dos progenitores recorrentes foram retrocruzadas. O teor de proteína das plantas selecionadas para retrocruzamento foi determinado em amostras de sementes F, pelo método de Kjeldhal. Nas sete popula-Ções, os ganhos para teor de proteína variaram de 8,1 a 34,9% em relação aos progenitores recorrentes. Progeni tores recorrentes com teores mais elevados de proteína permitiram ganhos menores. A utilização de micro-aná lises estima o teor relativo de proteína de sementes indi viduais, possibilitando que estas sementes possam ser cultivadas para produzir a geração seguinte. O método é mais eficiente em classificar os extremos. A utilização de uma população relativamente grande associada a inten sidade de seleção não rigorosa permite selecionar, entre as plantas com maior teor de proteína, aquelas genetica mente mais próximas do progenitor recorrente. Os gan hos obtidos confirmam a eficiência do método. As dis tâncias genéticas médias entre as plantas selecionadas e OS progenitores recorrentes ficaram entre 36 a 48%. Se mentes F, apresentam, em média, distância de 50% em relação aos progenitores, sendo possível, no entanto, en contrar algumas bastante próximas e outras bastante di vergentes de qualquer um deles. As sementes selecionadas para alto teor de proteína tendem a ser mais divergentes geneticamente do progenitor recorrente que possui me nor teor de proteína, poisa seleção para esta característi ca envolve genes localizados em vários cromossomos. Associando-se micro-análise de sementes e estimativas da distâncias genéticas de cada planta da população segregante em relação ao progenitor recorrente, pode-se diminuir em muitas gerações a recuperação de genótipos produtivos com elevado conteúdo de proteína. Orgão Financiador: PADCT/COODETEC e CNPq 
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Scquencing and mapping analysis of Pstl/Sall torm chloroplast fragnents s revcaled a 437 bp deletion between trnt andl trnT coding regiOns which is not present in th. tobacco chloroplast zenone (GenBank/EMBL/DDB 4Z00044). The tobacco fragrnent has 848 bp while tomato has only 411 bp. Once plastid identity anone related species is often very high and both tomato and 
hypothesized that the tonato deletion could be a markee 

tobacco belong to the Solanacese family, it wae 
and not only an isolated ocurrance during plastidevolution within the fanily. To test such hypothesis total DA Mae isolated from cultivated tornato (Lycopersicon esculentum CV. IAC-Santa Clara and Mareymaher), peruvian tornato (L. peruvianum), potato (Solanurn tuberosum, tobarro (Nicotiana tabacum), eggplant (Solanum melongenal "jiló" (Solanum gilo), bell-pepper (Capsicum annuum), pepper (Capsicum frutescens), black nightshade Soianum nigrum) and petunia (Petunia sp.) by the WNizard Genomir DNA Purification Kit (Promega). The fragments irom al 

including trnE (5) and trnT (3) coding regions which are 

species were amplified by PCR using two specific primers 
100% homologous to tobacco and tomato. Gel analvsis suggests that different tomato species have identical fragments size which are the smallest among the solanaceae species tested showing 580 bp. The poato fragment has about 600 bp which seems to be closel, related to the tomatoes. Eggplant and "jil6" are highlv related in leaf morphology and show identical fragments size with 760 bp. Alike, bell-pepper and pepper fragments have 765 bp. Petunia and black nightshade fragments also have the same size, 1050 bp, being very close to tobacco (1000 bp). In conclusion, data suggest that progressive deletions between trnE and trnT plastid coding 
during its evolution and speciation. 
regions may represent a marker among Solanaceae species 
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A água constitui aproximadamente 90% do peso da plan ta, atuando em praticamente todos os processos fisiológi cos e bioquímicos. O crescimento e a produção de plan tas são muito afetados por estresses ambientais, como a 



coca. Uma das principais causas da variação da produti 

vidade da soja no Brasil e no mundo tem sido a 0corên 

cia de déficits hidricos. Como o custo de irigação é ele 

odo o desenvolvimento de cultivares tolerantes à sCca 

é uma opçào mais acessível ao produtor Mudanças 

morfológicas, tisiológicas e de desenvolvimento de plan 
tas apresentam bases molecular e genética. P'ortanto0, a 

caracterização de genotipOs toletantes ou sensíveis ao 

deicit hídrico e um pre-rcquisito para scleção e manipu 
lacão genética de tolerància à seca. No presente traba 

Iho, os genótipos de soja (BR-16, BR-04 e Conquista) fo 

ram caracterizados em relação às suas respostas fisioló 

gicas e agronômicas, quando submetidos ao déficit 

hidrico. Taxa totossintética, teor relativo de água, resis 

tÁncia estomatale caracteristicas agronômicas foram al 

ouns dos parâmetros usados antes do início de sua carac 

terização molecular. Esses parâmetros permitiram classi 

ficar BR-04 e Conquista como cultivares que toleram pe 

riodos maiores de estresse hídrico, enquanto que a culti 

var BR-16 não. Para a caracterização molecular, os 

genótipos tolerantes e sensíveis, após submetidos a um 

estresse hídrico pré-estabelecido, tiveram suas folhas 

coletadas para a extração de RNA total. O RNA total oriun 

do de cada tratamento toi analisado com a técnica 

"Differential Display", que subdivide o RNA total em sub 

populações de mRNA que podem ser visualizados em 

géis de poliacrilamida, na forma de DNA complementar 

(cDNA). Após separação em géis de poliacrilamida, 25 

bandas de cDNAs diferencialmente expressas foram 

identificadas, extraídas, clonadas, seqüênciadas e anali 

sadas com relação à sua homologia. Apenas uma banda 

de cDNA apresentou alta homologia com genes conhe 

cidos. A identificação de genes diferencialmente expres 

SOS em resposta a estresses bióticos e abióticos pode ser 

utilizada na análise de germoplasma, em estudos de fisi 

ologia vegetal, mapeamento molecular e em transfornma 

Ções génicas de características de tolerância à seca. 

APOIO FINANCEIRO: EMBRAPA, CAPES, CNPqe jIRCAS. 

GMV041 -IDENTIFICACÃO DE GENES DE QUITINASES 
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tSta pesquisa visa a obtenção de plantas de cevada 

(Hordeum vulgare vulgare) geneticamente modificadas 

que apresentem resistência ao fungo fitopatogênico 

Bipolaris sorokiniana, Desta forma, isolados de B. 

Sorokiniana e do fungo micopatogênico Trichoderma sp., 

antagonista de B. sorokiniana, foram obtidos para a reali 

Zação de ensaios de antagonismos in vivo e in vitro entre 

OS mesmos e para a identificacão, isolamento e caracteri 

Zação de gene) odtcantels) de quitinascls) potencial 

mente capazles) de confIr resistencia a B. sorokiniana. 

P'ara este ultino propósito, DNA tOtal doplantas de ceva 

da geninadas in vitro e do tungo micopatogénco 

IrichodeLa fora) Cxtraido par amplticca0 de trag 

mentos de genes (odifentes do quitna, atravós de 

reaçoes da DNA poimeras emals (PR) Nessas re 

aç0es foram utdzatlos oliyonu leotirleos representando 

seqü�nvas conservadas do genes codtrantes de 

quitinases, sintetizados conforne sequnia dponizes 

no EMBL/GenBank. Como resultados, dos fragrnentos cde 

aproximadamente 800 e 500 ph forarn arnpltcarlys dl 

genoma de cevada, e um fragrnento corn aproirmard 

mente 500 pb foi ampl1ficado do genoma le frchorlerroa 

Estes fragmentos estão sendo sequenciados, para rrir. 

mação le sua identidade. Ao ser conf1rmada a 1lenticla 

de dos fragmentos, os mesmos serão isolados e caracteri 

zados nos genomas dessas espécies, para que suas regi 

ões codificantes sejam clonadas em vetores plasrn1diaiS, 

contendo promotores para a expressão genica em plan 

tas. Apoio financeiro: CNPq, Convênio UFRGS/ Maltar1a 

Navegantes - C.C. Brahma e FAPERGS. 
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O mapeamento de QTLs é a primeira etapa para a m 

plantação da seleção assistida por marcadores molecula 

res nos programas de melhoramento de plantas. Além de 

identificar marcadores associados a QTLs que controlam 

características de interesse, o mapeamento permite en 

tender as relações existentes entre diferentes caracteristi 

cas. Como objetivo de selecionar marcadores para a uti 

lização na seleção assistida, foi iniciado um programa de 

mapeamento de características quantitativas em soja, uti 

lizando marcadores microssatélites. Uma população de 

118 linhagens endogâmicas recombinantes (RILs) deriva 

da do cruzamento entre as variedades Barc-8 e Garimpo 

foi cultivada em dois locais, e caracteristicas associadas 

a ciclo, produção de grãos e teor de proteina nos gr�os 

foram avaliadas. O DNA obtido a partir de folhas de cada 

linha foi amplificado com primers microssatelites hetero 

mórficos entre os progenitores. Caracteristicas quantitati 

vas foram mapeadas utilizando mapeamento de interva 

los composto. Foi obtido um mapa com l6 grupos de 

ligação e detectadas regiões cromossômicas associadas 

a todas as caracteristicas avaliadas. Dois tipos de QTLs 

foram identificados: QTLs estáveis, que mapeiam no ines 

mo loco em ambos 0s ambientes, e QTLs ambiente-espe 

cíficos, QTLs estáveis foram identificados para teor de 

proteína nos grãos de soja (grupos de ligação Cl e E),. 

peso de 100 grãos ( C1) e número de vagens por planta 
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