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Resumo: Dois experimentos de sequenciamento de representações genômicas de 
complexidade reduzida do genoma do cajueiro foram realizados, com o objetivo de 
identificar e genotipar marcadores SNPs e descobrir microssatélites para Anacardium 
occidentale. Duas amostras de DNA sendo uma de um único indivíduo para gerar 
uma pseudo-referência para alinhamento e outra constituída por um pool de 12 
indivíduos selecionados para maximização de diversidade foram sequenciados via 
RAD sequencing. Foram obtidos 5.102 contigs de tamanho médio de 484 bases 
totalizando 2.46 Mb para alinhamento, descobertos 147 microssatélites e 
identificados 4748 SNPs de alta qualidade para construção de um chip de 
genotipagem Infinium.  Utilizando genotipagem por sequenciamento (GbS) via corte 
com PstI foram genotipados 95 indivíduos, sendo seis replicados para controle de 
qualidade utilizando o serviço do IGD de Cornell. De um total de 11.290 SNPs com 
call rate liberal de >60% (média de 40% de dados faltantes), somente 56.9% em 
média foram efetivamente genotipados nas 6 amostras replicadas e a 
reprodutibilidade em termos de genótipo foi de 89.9%. Estes dados comprovam a 
elevada proporção de dados faltantes resultante da técnica de GbS e indicam que para 
espécies de genoma altamente heterozigoto onde imputação de genótipos não é uma 
opção, a  técnica de GbS tem sérias  limitações.   
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