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O Brasil é o primeiro produtor mundial da espécie Phaseolus vulgaris L (feijoeiro 
comum) e a adaptação de desta cultura a ambientes submetidos a estresses é 
um desafio para os programas de melhoramento. Para tanto é necessário enten-
der o comportamento da cultura em diferentes ambientes e entre os fatores que 
afetam de maneira expressiva o desenvolvimento e produtividade dessa cultura 
está o estresse por déficit hídrico. A análise genômica, baseada na tecnologia 
de marcadores moleculares, tem sido realizada com sucesso para diversas espé-
cies vegetais. Esses marcadores fornecem medidas precisas da variabilidade 
genética existente entre e dentro dos acessos de germoplasma e orientam a uti-
lização destes, nos programas de melhoramento genético vegetal. Os marcado-
res microssatélites (SSR) são considerados ideais para fins de análise genética 
por combinarem uma série de características vantajosas, como herança do tipo 
co-dominante, multialelismo, ampla distribuição no genoma e amplificação via 
PCR. Este trabalho tem como objetivo avaliar o polimorfismo de um conjunto 
de marcadores microssátelites (SSR) gênicos e genômicos desenvolvidos para o 
feijoeiro comum visando o desenvolvimento de mapas genéticos e mapeamento 
de QTLs relacionados à déficit hídrico. Nesse estudo foi avaliada a geração F5:6 
do cruzamento Pérola x Bat477, cultivares contrastantes para a característi-
cas de tolerância a seca. Foi avaliado, quanto ao polimorfismo, um conjunto 
superior a 500 marcadores, porém o polimorfismo existente entre os paren-
tais é pequeno e gira em torno de 10%. O polimorfismo entre os parentais do 
cruzamento Pérola x Bat477 está sendo avaliado em géis de poliacrilamida 6% 
corado com nitrato de prata. As informações de polimorfismo geradas utilizando 
marcadores SSR gênicos e genômicos são fundamentais para avançar rumo ao 
desenvolvimento dos mapas genéticos. Os mapas gerados terão o potêncial 
de identificar QTLs de componentes relacionados à tolerância à seca em feijão 
comum.
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