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Desenvolvimento de banco
ESTs para feijao comum enri-
quecido para genes de resposta
ao estresse hidrico

Miiller, B. S. F.", Guimardes, C. M. 2, Silveira, R. D. D.3,
Abreu, E. M., Sanches, B. A., Zambuzzi-Carvalho, P. F.?,
Claudio Brondani® e Rosana Pereira Vianello Brondani®

Em condicdes de seca, o cultivo de Phaseolus vulgaris sofre severa queda de
produtividade; sendo as fases de floracdo e de enchimento de graos mais vulne-
rédveis ao estresse hidrico. Com o intuito de ampliar o conhecimento dos mecanis-
mos genéticos envolvidos na toleréncia a seca esse estudo prevé a criacao de um
banco de sequiéncias génicas e a identificacdo de genes-candidatos envolvidos

na resposta a seca utilizando as cultivares BAT 477, como gendtipo tolerante, e
Pérola, como susceptivel. O experimento para a obtencado do tecido vegetal foi
conduzido em casa de vegetacdo sob estresse hidrico, onde se extraiu o RNA
total das folhas na floracdo e no enchimento de grdos. Foram construidas quatro
bibliotecas subtrativas de cDNA - Andlise de Diferenca Representacional (RDA).
A andlise pds-sequenciamento baseou-se na selecao das sequéncias quanto

ao tamanho e qualidade (phred > =20). Das trés bibliotecas seqlienciadas até

o0 momento, a obtida da cultivar BAT477 a partir de tecido vegetal na fase de
florescimento gerou 1,962 clones, com média de 82% de aproveitamento das
sequéncias (15,6% a 98,95%). Da biblioteca obtida da Pérola obtiveram-se 548
clones com média de 72% de aproveitamento (19,8% a 93,75%). Para a terceira
biblioteca obtida da Pérola submetida a estresse hidrico no enchimento de graos
foram obtidos 507 clones, com média qualitativa de 88% (82,3% a 96,8%). Até
o momento, aproximados 1,0 Mb vélidos de informacao de genoma foram obti-
dos e a atividade continua em andamento. Com estes resultados espera-se identi-
ficar genes diferencialmente expressos em estéagios diversos de desenvolvimento
da planta em resposta ao estresse hidrico. Esse banco de dados de sequéncias
podera ser utilizado na busca por genes candidatos, para guiar a identificacdo de
marcadores e ancoragem de genomas possibilitando um avanco no conhecimento
da resposta do feijoeiro comum ao estresse hidrico.
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