euma unidade de Taqg DNA polimerase. Os
deamplificacao foram separados por eletroforese
yagorose (1,4%), contendo 25ug/100mL de
g etideo. Foi possivel concluir que as amostras
| trés genotipos:  Gen6tipo 1: H13 e H21
1006  Genétipo 3: H14.
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)-RANDOM AMPLIFIED POLYMORPHIC DNA
MARKERS VARIABILITY AMONG CULTIVARS
NDRACES OF COMMON BEANS (PHASEOLUS
L:) OF SOUTH-BRAZIL. MACIEL, F. L.;
D, L. T.S.; ECHEVERRIGARAY, S. Centro de Cién-
arias, Universidade Federal de Sao Carlos, Ara-
Brasil e Instituto de Biotecnologia, Universidade
as do Sul, RS, Brasil. e-mail: fa.bio@terra.com.br

he variability among cultivars and landraces
bean BEANS (Phaseolus vulgaris L.), 15
rand 18 landraces of common bean (Phaseolus
s L.), a undefined species of Phaseolus, two
es of Vigna angularis L., and a landrace of soybean
7%e max L.), were screened with fifteen
otide primers in PCR reactions. An average of
bands were scored per primer. A total of 304
on products were scored of which 88.8% were
orphic among Phaseolus genotypes. Based on the
markers, four major clusters were formed. Three
s corresponded to the soybean, to the two Vigna
ris landraces, and to the Phaseolus sp. landrace,
y. The fourth cluster include all the landraces
rs of Phaseolus vulgaris. This large group could
rated into three subgroups that were correlated
the phaseolin patterns and the average seed weight
g genotypes. The analysis shows that most of the
aces collected in South Brazil (17 out of 18) belong
e Andean gene pool, and most of the cultivars (13
5) belong to the Middle American gene pool.
arch supported by FAPESP
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V027 - UTILIZACAO DE MARCADORES SSR COMO
RRAMENTA AUXILIAR NA ANALISE DE FATORES AS-
CIADOS A DUREZA DO GRAO EM MILHO. MAKI,
5 CARNEIRO, N. P.; GUIMARAES, C. T.; PAIVA, E.
tleo de Biologia Aplicada, Embrapa Milho e Sorgo
PMS), Sete Lagoas, MG. e-mail: csmaki@hotmail.com

lureza do grao em milho (Zea maysL.), é uma caracte-
ica de grande importancia agronémica, e os fatores
8 determinam este cardter nos graos ainda nao é co-
lecido. As mutacoes conhecidas que conferem
ndosperma farinaceo (mole) em milho, estao geralmen-
associadas a alta qualidade nutricional e baixos niveis
s zeinas (proteinas de reserva), ao contrario dos genétipos
ormais. No entanto, foram identificados mutantes indi-
enas de endosperma farinaceo associados a baixa qua-

lidade nutricional e niveis elevados de zeinas, a seme-
lhanga dos genétipos normais. Sendo assim, o objetivo
deste trabalho foi iniciar um estudo com estes genétipos
indigenas, que, por serem diferentes de todos os mutantes
descritos até agora, constituem uma ferramenta potenci-
al para o estudo dos fatores envolvidos na determinacio
do carater dureza do grdo em milho. Um destes mutantes
indigenas de endosperma farinaceo (BOL 11, foi cruzado
com um gendtipo normal de endosperma duro (HS 201M)
e as plantas F, deste cruzamento foram autofecundadas
sucessivamente até a geragao F.. Bulks de DNA de plan-
tas homozigotas duras e homozigotas farinaceas em ge-
racdes F, e F; foram analisadas por meio de marcadores
do tipo microsatélites ou Simple Sequence Repeats (SSR).
Dentre os 350 pares de primers SSR analisados, quatro
marcadores (MAG.T01.D04, bngl 125, bngl 381 e phi 083)
foram identificados como sendo polimérficos quando os
bulksfarinaceo e mole foram comparados. Este resultado
¢ uma forte indicacdo de que o carater esteja mapeado
préximo a esses marcadores, no cromossomo 2 (bins 2.00
a 2.04). Porém, a identificacdo de mais marcadores po-
deria estar sendo prejudicada devido ao fato de que o
genétipo parental HS-201M é um hibrido (heterozigoto
para varios marcadores). Por este motivo, foi feito um
novo screening de primers polimérficos entre a linha-
gem L,,,/,, (endosperma duro) e o genétipo indigena
BOL Il (endosperma farinaceo). Neste novo screening ja
foram encontrados 31 marcadores SSR polimérficos en-
tre esses pais contrastantes para dureza do grao, que se-
rao os primeiros candidatos a serem testados na popula-
¢do F2 para mapeamento dos loci associados a dureza
do grao em milho. No momento, novos cruzamentos en-
volvendo outros gendtipos indigenas e a linhagem L,;,/,,
ja foram iniciados. Orgao financiador: PRONEX/FINEP

GMV028 - OTIMIZACAO DA EXTRACAO E AMPLIFI-
CACAO DE DNA DE THEOBROMA CACAO L. VISAN-
DO OBTENCAO DE MARCADORES RAPD. ARAUJO,
I.S.; BAHIA, R.C.; SANTOS, R.F.; FALEIRO, F.G.;
AHNERT, D. (Laboratério de Biotecnologia - Centro
de Pesquisas do Cacau — CEPEC/CEPLAC, C.P. 07,
45600-000, Itabuna-BA.)

Vérios procedimentos de extracdo e amplificagao de te-
cidos vegetais tém sido descritos na literatura. Entretanto
dependendo da espécie em estudo e das condicoes
laboratoriais, sdo necessérias algumas modificagcdes e
adaptacdes nos protocolos para a obtencao de padroes
nitidos e reprodutiveis de bandas de DNA. Em cacau,
devido ao alto nivel de polifendis e a presenca de
mucilagens foliares, o procedimento de extragdo e am-
plificacdo de DNA é mais complexo e otimizagoes do
processo podem facilitar a operacionalizagdo. Nesse sen-
tido foram realizados diferentes testes para ajustar as
metodologias de extracdo e amplificagdo de DNA de T.
cacao. Os testes foram realizados a partir da metodologia
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