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Brachiaria humidicola, é uma espécie poliploide e apomítica, nativa do leste e sudeste da 

África Tropical. Apresenta potencial de se estabelecer em solos fracos e ácidos e boa 

adaptação a solos com baixa drenagem, por isso essa gramínea alcançou grande importância 

econômica para a pecuária no Brasil. O acesso a diversidade genética, o mapeamento de 

características de importância econômica e a construção de mapas genético-moleculares, são 

de extrema importância para o conhecimento genético da espécie, contribuindo para o avanço 

dos programas de melhoramento genético. Assim, o objetivo desse trabalho foi desenvolver 

marcadores microssatélires (SSR) para B. humidicola, a partir de duas bibliotecas genômicas 

enriquecidas com sondas biotiniladas [(CT)n e (GT)n] para um genótipo sexual da espécie. Um 

total de 192 clones foram selecionados e sequenciados. As sequências foram analisadas com 

os pacotes Phred & Phrap e a identificação das regiões SSR realizadas com o software MISA. 

Foram descartadas 24 sequências, devido a ambiguidades no cromatograma. Das 168 

sequências analisadas, foram detectadas 116 contendo SSR, representando um índice de 

enriquecimento das colônias de 69,05%. Foram encontrados 170 SSR, sendo 136 simples 

perfeitos, 20 compostos imperfeitos e 12 compostos perfeitos. Os dinucleotídeos foram os 

mais abundantes (82,35%), seguidos pelos mono (10, 58%), penta (3,52%), tri (2,35%), tetra 

(0,58%), e hexanucleotídeos (0,58%). Ainda, 66,47% dos microssatélites foram classificados 

como Classe I (>20pb) e 33,52 pertencentes à Classe II (entre 12 a 20pb). 
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