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Estudo identifica regioes do genoma da soja

Um estudo desenvolvido no
Programa de Pos-graduacio em
Genética e Melhoramento de
Plantas, da Escola Superior de
Agricultura Luiz de Queiroz
(USP/Esalq) promete auxiliar
nas estratégias de melhoramen-
to da soja brasileira. A autoria é
da biotecnéloga Maisa Curtolo,
que teve orientacdo de José Bal-
din Pinheiro, professor do de-
partamento de Geneética da Ezalq.

A pesquisa utilizou 0 mape-
amento por desequilibrio de li-
gacio e da busca de sinais de se-
lecdo para a identificacdo de re-
gides do genoma da soja que pos-
sam estar envolvidas no contro-
le de caracteres de importéncia
agronomica. Foram identificados
181 SNPs (Single Nucleotide Po-
lymorphism) associados ao con-
trole de dez importantes carac-
teres da soja, sendo varias regi-

es ainda néo relatadas em ou-
tros estudos, portanto algumas
sdo inéditaz. Além disso, regi-
Oes ainda nao exploradas no ge-
noma das cultivares brasileiras
de soja foram observadas pelas
analises de sinais de selecio.

"A soja € considerada a cul-
tura de maior importancia mun-
dial na atualidade devido a sua
grande utilizacio e também por
seu elevado conteudo de protei-
na e 0leo. Assim é considerada
como a commoditie agricola que
mais contribui para economia
mundial”, salienta Maisa.

A autora lembra ainda que o
lugar de destaque desta cultura so
foi possivel pelo desenvolvimento
de novas cultivares associado ao
manejo adequado. "A busca de
uma matriz produtiva mais susten-
tavel, cultivo sob condi¢Ges clima-
ticas mais estressantes e imprevisi-

veis é essencial para o futuro. En-
tretanto, esta tarefa representa o
maior desafio para os melhoristas",
Para acelerar e auxiliar
neste processo, técnicas moder-
nas de melhoramento devem
ser exploradas. "Neste sentido,
destaca-se a utilizacio de abor-
dagens que conectem as infor-
macoes do genoma aos carac-
teres do fenotipo da planta”.
Pela analise do mapeamento
por desequilibrio de ligacéo, um
total de 181 SNPs distribuidos nos
20 grupos de ligacio (GLs) da
soja foram associados ao contro-
le de dez caracteres. A compara-
cdo dos SNPs identificados no
presente estudo com o bancoe de
dados do Soybase forneceu evi-
déncias de que varias regides ain-
da nao foram descritas na litera-
tura associadas a alguma respos-
ta fenotipica. Desta forma, o es-

tudo apresentou regides inéditas,
incluindo QTLs (Quantitative
Trait Locus) associados a produ-
tividade de graos. Ainvestigacao
por sinais de seleciio demonstrou
que 31 regioes apresentam forte
indicativos de estarem sob sele-
¢do, e podem estar envolvidas no
controle do fenétipo, sendo isto
evidenciado pela co-localizacio de
QTLs nas regides do genoma aos
quais estas foram identificadas.
"Os resultados permitem
inferir sobre a complexidade dos
caracteres de importéncia para
a soja, bem como verificar regi-
Ges que ainda nao foram explo-
rados pelo melhoramento. Isto
pode auxiliar o melhorista na
definicdo de estratégias nos
processzos de selecdo dos pro-
gramas de melhoramento da eul-
tura, e possibilitar maior eficién-
ciano processo”, finaliza Maisa.



