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RESUMO: Objetivou-se com este trabalho caracterizar locos SSRs candidatos a resisténcia ao nematoide
de galha em feijdo comum usando ferramentas de bioinformatica. As sequéncias de QTLs, em soja,
associadas a resisténcia genética foram obtidas no banco de dados NCBI. Estas sequéncias foram usadas
para identificagdo de regides homologas no genoma de feijdo usando a ferramenta BLAST. Para
identificacdo dos marcadores de microssatélites e desenho dos pares de primers foi usado o programa
WebSat. Foram identificados trés genes descritos que conferem resisténcia ao nematoide de galha em soja
em feijdo.Uma alta homologia também foi constatada para cada gene no feijdo. Trés pares de primers SSRs
foram identificados, uma para cada sequéncia homologa em feijdo. A partir dos dados é possivel indicar trés
marcadores microssatélites em feijado candidatos a conferir resisténcia ao nematoide da galha.

Palavras-chave: Marcadores SSR, Selecdo Assistida, Ortologia, pré-melhoramento.

INTRODUCAO

O Brasil é lider no mundo quanto a
producdo e consumo de feijdo comum Phaseolus
vulgaris (SILVA; WANDER, 2013). E uma
cultura plantada na maioria dos estados
brasileiros, principalmente, por agricultores
locais, os quais exploram o potencial de seus
acessos conforme a observagdes locais feitas
durante o desenvolvimento de suas lavouras.

Os danos causados pelas doengas, que
incluem o nematoide de galha, tem feito com que
a producdo brasileira de feijdo ndo seja capaz de
suprir a demanda de abastecimento do mercado
interno (YOKOYAMA, 2013).

Uma importante forma de manejo dos
nematoides € o uso de variedades resistentes.
Embora fontes de resisténcia a Meloidogyne sp. j&
tenham sido encontradas sdo pouco exploradas
(CANEIRO et al.1992; WALBER et al., 2003).
Fato que ressalta a importdncia  no
desenvolvimento de ferramentas que ajudem a
definir recomendagdes preventivas.

Nesse aspecto ressalta-se a importancia
do uso de ferramentas biotecnoldgicas, assim
como 0s marcadores de DNA SSR (Simple
Sequence Repeats), para o desenvolvimento de
cultivares mais competitivas quanto a condigdes
especificas reduzindo o custo de producéo local
dos agricultores.

O uso de marcadores de DNA tem
envolvido estudos de selecdo assistida (ALZATE-

MARIAN et al.,, 2005), na caracterizacdo de
linhagens de valor de cultivo e uso (VCU)
(BRONDANI-VIANELLO et al.,, 2013) entre
outras.

A obtencdo de marcadores de
microssatélites seletivos ficou mais facil, rapido e
econdémico quando comparado aos desenvolvidos
a partir de bibliotecas gendmicas enriquecidas
(BUSO et al., 2006).

O presente trabalho propGe identificar
marcadores SSRs candidatos associados a genes
de resisténcias a nematoides para sele¢do assistida
de variedades locais de feijdo resistentes que
melhor atendam a demanda dos produtores rurais
quanto a doenca causada pelo nematoide de galha.

MATERIAL E METODOS

Inicialmente foi feita uma pesquisa nos
indexadores Scielo e Google Académico, afim de
descobrir artigos que descrevessem 0S genes que
conferem a resisténcia da soja (Glycine max) a
nematoide de galha (Meloidogyne incognita).

Uma vez encontrados os genes, partiu-se
entdio para a pesquisa de similaridade e
identificacdo de marcadores EST-SSR em feij&o.
As sequéncias de QTLs associados a resisténcia
genética a nematoide em soja foram obtidas no
banco de dados NCBI
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov).

As sequéncias foram usadas para
identificacdo de regides homologas no genoma de
feijao usando o programa “BLAST” disponivel no
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site phitozome. As sequéncias de “Assembly
EST” similares obtidas foram definidas
significativas quando valor de E-value for <le-50.

Para identificacdo dos marcadores de
microssatélites e desenho dos pares de primers foi
usando 0 programa WebSat
(http://purl.oclc.org/NET/websat/).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram identificados trés genes descritos
que conferem resisténcia ao nematoide de galha
na soja, sendo eles: Rhgl, Rhg4 (PHAM et al.
2013) e Rmil (LI et al. 2001).

Alta homologia, também, foi constatada
para cada gene em feijdo 70%, 70% e 70%
respectivamente. Semelhanca que indica a
microcolinearidade evolutiva entre a soja e feijéo,
grupos que divergiram independentemente a cerca
de 56 milhdes de anos a partir de um evento de
duplicacdo de genoma (whole-genome duplication
WGD) (LAVIN et al. 2005)

Trés pares de primers SSRs foram
identificados, um para cada sequéncia homologa a
Rhgl, Rhg4 e Rmil em feijéo. Estes representam
marcadores SSR candidatos a conferir resisténcia
a nematoide.

Todos marcadores SSRs foram do tipo
perfeito, com unidade de repeticdo para o
primeiro gene caracterizada de dinucleotideo
(TC)s e para os outros dois trinucleotideo
(GAA),, (CGA), e tamanho esperado de 208, 378
e 352 pb, nesta ordem.

CONCLUSAO

Com estes resultados preliminares € possivel
indicar trés marcadores de microssatélites em
genes ortdlogos em feijdo a partir de genes
descritos em soja como responsaveis por conferir
resisténcia ao nematoide da galha.
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