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Genoma da soja

Estudo desenvolvido no PPG Genética e Melhoramento de Plantas da Esalq identifica regides do genoma da soja de
mporténcia agronémica
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Um estudo desenvolvido no Programa de Pas-graduacdo em Gengética e
Melhoramento de Plantas, da Escola Superior de Agricultura Luiz de
Queiroz (USP/Esalg) promete auxiliar nas estratégias de melhoramento
da soja brasileira. A autoria € da biotecndloga Maisa Curtolo, que teve
orientacdo de José Baldin Pinheiro, professor do departamento de
Genética da Esalq.

A pesquisa utilizou o mapeamento por desequilibrio de ligacdo e da
busca de sinais de selecdo para a identificacdo de regifes do genoma
da soja que possam estar envolvidas no controle de caracteres de
importéncia agrondmica. Foram identificados 181 SHNPs (Single
Nucleotide Polymorphism) associados ao controle de dez importantes
caracteres da soja. sendo varias regioes ainda nao relatadas em outfros
estudos, portanto algumas s&o inéditas. Além disso, regides ainda ndo exploradas no genoma das cultivares brasileiras de soja foram observadas
pelas analises de sinais de sele¢ao.

“A soja & considerada a cultura de maior importdncia mundial na atualidade devido a sua grande utilizacdo e também por seu elevado conteldo de
proteina e dleo. Assim & considerada como a commaditie agricola que mais contribui para economia mundial”, salienta Maisa.

A autora lembra ainda que o lugar de destaque desta cultura s6 fol possivel pelo desenvolvimento de novas cultivares associado ao manejo
adequado. "A busca de uma matriz produtiva mais sustentavel, cultivo sob condicdes climaticas mais estressantes e imprevisiveis & essencial para o
futuro. Entretanto, esta tarefa representa o maior desafio para os melhoristas”.

Para acelerar e auxiliar neste processo, técnicas modernas de melhoramento devem ser exploradas. “Neste sentido, destaca-se a ufilizacdo de
abordagens que conectem as informacdes do genoma aos caracteres do fenotipo da planta”.

Pela analise do mapeamento por desequilibrio de ligacdo, um fotal de 181 SNPs distribuidos nos 20 grupos de ligacdo (GLs) da soja foram
associados ao controle de dez caracteres. A comparacdo dos SNPs identificados no presente estudo com o banco de dados do Soybase forneceu
evidéncias de que varias regides ainda ndo foram descritas na literatura associadas a alguma resposta fenotipica. Desta forma, o estudo apresentou
regibes ineditas, incluindo QTLs (Quantitative Trait Locus) associados a produtividade de grdos. A investigacd@o por sinais de selecdo demonstrou
gue 31 regifes apresentam forte indicativos de estarem sob sele¢do, e podem estar envolvidas no controle do fendtipo, sendo isto evidenciado pela
co-localizacdo de QTLs nas regides do genoma aos quais estas foram identificadas.

"Os resultados permitem inferir sobre a complexidade dos caracteres de importancia para a soja. bem como verificar regides gue ainda ndo foram
explorados pelo melhoramento. Isto pode auxiliar o melhorista na definicdo de estratégias nos processos de selecdo dos programas de
melhoramento da cultura, e possibilitar maior eficiéncia no processo”, finaliza Maisa.
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