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Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade genética entre 29 acessos de amendoim (Arachis
hypogaea L.), por meio de marcadores moleculares randomicos (DNA polimérfico amplificado ao acaso — RAPD).
O ensaio molecular foi realizado com 31 iniciadores, dos quais 12 (39%) mostraram polimorfismo. Observou-se o
total de 145 fragmentos amplificados, dos quais 35 (24%) foram polimérficos, com média de 4,67 fragmentos por
iniciador e 1,13 fragmento polimdrfico por iniciador. Pelo dendrograma, observou-se que os acessos foram
separados em dois grupos com 89% de similaridade. Esta distribuicdo mostra a variabilidade existente entre os
acessos das diferentes variedades botdnicas, uma vez que acessos da subespécie fastigiata estdo presentes
nos dois grupos principais, e os acessos da subespécie hypogaea estio distribuidos pelos subgrupos A e B do
grupo II do dendograma.

Termos para indexagdo: Arachis hypogaea, diversidade genética, marcadores moleculares, RAPD.

Genetic variability among peanut accessions

Abstract — The objective of this study was to evaluate the genetic variability among 29 accessions of peanut
(Arachis hypogaea L.) by means of random molecular markers (random amplified polimorphic DNA —RAPD).
The molecular assay was performed with 31 primers, of which 12 (39%) revealed polymorphism. It was observed
a total of 145 amplified fragments, of which 35 (24%) were polymorphic, with an average of 4.67 fragments by
primer and 1.13 polymorphic fragment by primer. It was observed through the dendrogram that the accessions
were separated into two groups with 89% of similarity. This distribution shows the variability among the accessions
of the different botanical varieties, since the accessions of subspecie fastigiata are present in two principal
groups, and the accessions of subspecie hypogaea are distributed in subgroups A and B from dendrogram
group IL

Index terms: Arachis hypogaea, genetic diversity, molecular markers, RAPD.

Introducao

O amendoim (Arachis hypogaea L.) pertencente ao
género Arachis, seccdo Arachis, € amplamente cultivado
em mais de 80 paises da América, Asia e Africa
(Moretzsohn et al., 2004). Considerado como aprecidvel
fonte de matéria graxa, a producdo de amendoim
alcangou 35,6 milhdes de toneladas em vagem e
5,8 milhdes de toneladas em 6leo, por ano, e estd entre
as cinco culturas mais importantes em termos de
producdo de 6leo no mundo (Moretzsohn et al., 2005),
da qual participa com 10% da producao de 6leo
comestivel. A China, os EUA e a India sdo os maiores
produtores mundiais (He et al., 2003). O Brasil, com uma
drea plantada de 113,1 mil ha, alcancou, na safra de 2005/
2006, a produgdo de 267,7 mil toneladas, com estimativa,

para a safra de 2006/2007, de drea plantada de 103,5 mil ha
e producido de 224,7 mil toneladas (Conab, 2007).

A espécie A. hypogaea é classificada conforme a
auséncia ou a presenca de flores no eixo principal em duas
subespécies, hypogaea e fastigiata, respectivamente,
divididas em seis variedades botanicas, conforme o habito
de crescimento — subespécie hypogaea: hypogaea e
hirsuta; subespécie fastigiata: fastigiata, vulgaris,
aequatoriana e peruviana (Krapovickas & Gregory,
1994). O amendoim também ¢é classificado
agronomicamente, conforme caracteres vegetativos e
reprodutivos, como pertencente aos grupos Valéncia
(A. hypogaea subsp. fastigiata var. fastigiata), Spanish
(A. hypogaea subsp. fastigiata var. vulgaris) e Virginia
(A. hypogaea subsp. hypogaea var. hypogaea)
(Godoy et al., 1999).
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Apesar da existéncia de substancial diversidade entre
gendtipos de amendoim para vdrias caracteristicas
morfoldgicas, fisioldgicas e agrondmicas, pouca variacao
tem sido detectada quando se usam proteinas ou
marcadores baseados em DNA (Halward et al., 1991;
Hopkins et al., 1999; He et al., 2003; Moretzsohn et al.,
2004, 2005). Em razdo do baixo polimorfismo no DNA,
nao se tem obtido progresso no mapeamento genético,
selecdo assistida por marcadores moleculares e estudos
evoluciondrios na cultura do amendoim, em comparagao
a outras culturas (He et al., 2003).

Marcadores moleculares sdo tteis nos estudos de
deteccdo de variabilidade genética, melhoramento vegetal
e evolugdo. Entre estes, os marcadores isoenzimaticos
permitem o estudo de um nimero limitado de loci,
enquanto os marcadores do tipo RFLP (restriction
fragment length polymorphism), AFLP (amplified
fragment length polymorphism), e VNTR (variable
number of tandem repeats) sdo caros, laboriosos e
geralmente necessitam de marcacdo radioativa.
Os marcadores do tipo RAPD (random amplified
polymorphic DNA) (Williams et al., 1990) superam estas
limita¢des, uma vez que muitos loci podem ser estudados
simultaneamente e, associados a possibilidade de
utilizacdo de vdrios iniciadores, garantem a andlise de
uma amostra significativa de todo o genoma (Dias et al.,
2003).

Marcadores moleculares RAPD tém sido utilizados
para estudos de variabilidade genética (Subramanian
et al., 2000; Raina et al., 2001; Xavier et al., 2005) para
identificacdo de espécies (Martin et al., 1997), para
monitorar a eventual transferéncia de material genético
de espécies dipldides selvagens para o amendoim
cultivado (Garcia et al., 2006), para determinar o grau
de associagdo entre a distancia genética entre parentes
e a performance dos seus hibridos (Dias et al., 2003), e
para construcdo de mapas genéticos de ligacao
(Menéndez et al., 1997). A técnica do RAPD pode ser
eficaz na reducdo do nimero de acessos analisados, uma
vez que permite a identifica¢do de acessos contrastantes
(Xavier et al., 2005).

O reconhecimento da variabilidade genética de
espécies vegetais pode revelar os maiores contrastes
existentes no germoplasma. No caso de leguminosas
que se associam com bactérias diazotroéficas,
capazes de fixar nitrogénio atmosférico, o uso de
RAPD assume importancia estratégica para a
identificacdo de especificidade entre o macro e
microssimbionte, a partir da variabilidade genética
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vegetal (Xavier et al., 2005, 2006), o que permite a
selecdo de associacdes simbidticas mais eficientes
e especificas e a aplicacdo biotecnoldgica de
inoculantes rizobianos, para a otimizacao da fixacao
bioldgica do nitrogénio.

O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade
genética entre 29 acessos de amendoim, por meio do
uso de marcadores moleculares RAPD.

Material e Métodos

Foram utilizados 29 acessos de amendoim,
provenientes do Instituto Agrondmico (Campinas, SP),
da Embrapa Algoddao (Campina Grande, PB) e da
Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (Brasilia,
DF) (Tabela 1).

O DNA total foi extraido conforme Ferreira &
Grattapaglia (1998), com algumas modificacdes. Duas
quantidades de tecido foliar do primeiro tretrafélio para

Tabela 1. Origem, variedade boténica, grupo agrondmico e
habito de crescimento dos acessos de amendoim (Arachis
hypogaea), utilizados no estudo de variabilidade genética por
meio de marcador molecular tipo RAPD.

Acessos Origem Variedade Grupo Habito de
botanica  agrondmico crescimento
76AM Africa-senegal  vulgaris Spanish Ereto
192AM Africa vulgaris Spanish Ereto
198AM Africa vulgaris Spanish Ereto
214AM Africa vulgaris Spanish Ereto
208AM Africa vulgaris Spanish Ereto
193AM Africa vulgaris Spanish Ereto
206AM Africa vulgaris Spanish Ereto
218AM Africa vulgaris Spanish Ereto
202AM Africa vulgaris Spanish Ereto
174AM Argentina hypogaea Virginia Rasteiro
Sapucaia Bege Brasil fastigiata Valéncia Ereto
Sapucaia Vermelha Brasil fastigiata Valéncia Ereto
Serrinha Brasil fastigiata Valéncia Ereto
158AM Brasil fastigiata Valéncia Ereto
178AM Brasil fastigiata Valéncia Ereto
185AM Brasil fastigiata Valéncia Ereto
184AM Brasil fastigiata Valéncia Ereto
180AM Brasil vulgaris Spanish Ereto
TAC 886 Runner Brasil hypogaea Virginia Rasteiro
IAC Tatu ST Brasil fastigiata Valéncia Ereto
TIAC 8112 Brasil vulgaris Spanish Ereto
TAC Caiapd Brasil hypogaea Virginia Rasteiro
V12549 Brasil nd® nc? nc
V12548 Brasil hypogaea nc nc
CV Tatui Brasil vulgaris Spanish Ereto
CV Tatu Brasil fastigiata Valéncia Ereto
Mf 1538 Equador hirsuta nc nc
Mf 1560 Equador peruviana ne nc
Md 1678 Equador  aequatoriana nc nc

(WVariedade botinica ndo determinada. @Acesso ndo cultivado.
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a extracdo foram testadas: um e trés discos de tecido
foliar com didmetro de 1 cm, que correspondem a cerca
de 10 e 30 mg, respectivamente (Xavier et al., 2005).
O disco de tecido foliar foi macerado em nitrogénio
liquido até o estado de p6 fino, ressuspendido em tampao
de extragdao (CTAB 2%; 20 mM EDTA; 100 mM Tris-
HCI pH 8; 1% mercaptoetanol) e incubado a 65°C por
60 min. Ap6s a incubagdo, adicionaram-se 600 puL de
cloroférmio-alcool isoamilico (24:1), e as amostras foram
centrifugadas a 16.100 g por 10 min. O sobrenadante
foi transferido para um microtubo novo, e o DNA foi
precipitado, tendo-se adicionado 2/3 do volume de
isopropanol gelado e incubado as amostras a 4°C por
60 min. Apds esse periodo, as amostras foram
centrifugadas a 16.100 g por 8 min, o sobrenadante foi
descartado, e o precipitado foi lavado duas vezes com
etanol 70% (v/v) por 10 min, e uma vez com etanol
absoluto por 5 min. Em seguida, o precipitado foi secado
em centrifuga a vadcuo, a 35°C por aproximadamente
15 min, e ressuspendido em 25 pL. de TE (Tris-HCI
10 mM pH 8; EDTA 1 mM). A quantidade de DNA foi
determinada, tendo-se mensurado a absorbancia a
260 nm.

A reagdo de PCR-RAPD foi otimizada, tendo-se
testado oito diferentes misturas, resultantes da
combinacdo entre duas massas do DNA molde (25 e
37,5 ng), duas concentragdes de iniciadores (0,3 e
0,5 uM) e duas concentragdes de cloreto de magnésio
(1,5 e 2 mM), a fim de se obter uma condi¢do capaz de
produzir um perfil com bandas intensas e reprodutiveis.
A reacdo foi realizada com volume total de 25 pL,
composto, ainda, por 200 UM de cada dNTP, 0,5 pg pL!
de BSA (soro de albumina bovina), tampao 1x (20 mM
Tris-HCI pH 8; 50 mM KCI) e 1 U Tag polimerase
(Invitrogen Life Technologies). A otimizacdo das
condi¢des de amplificacdo compreendeu, também, a
otimizacao na temperatura de anelamento, que variou
de 34,9 a 55,7°C. Nesta faixa, foram testadas
12 temperaturas diferentes. O esquema de temperatura
para a reacdo de amplificacdo foi o seguinte: 94°C por
1 min, para desnaturacdo inicial, seguido de 34 ciclos de
92°C por 1 min, gradiente de 34,9 a 55,7°C na etapa de
anelamento por 1 min, e 72°C por 2 min, com uma etapa
final de extensdo por 5 min a 72°C. Utilizou-se o
termociclador modelo Mastercycler Gradient
(Eppendorf).

Procedeu-se a selecdo dos iniciadores decameros e
da temperatura de anelamento para a andlise de RAPD,
e se realizou a reagdo de PCR-RAPD com 40 iniciadores

dos kits A e B (Operon Technologies), na condi¢do de
amplificacdo anteriormente definida, e o gradiente de
34,9 a 55,7°C na etapa de anelamento. Para o ensaio
RAPD com os 29 acessos de amendoim, além dos
iniciadores selecionados a partir dos kits A e B, foram
utilizados 10 iniciadores decdmeros (University of
Bristish Columbia — UBC23, UBC25, UBC302,
UBC336, UBC346, UBC355, UBC391, UBC400,
UBC776, UBC788), selecionados por He & Prakash
(1997). A condicao da reagcdo de amplificacdo com estes
10 iniciadores foram as descritas por He & Prakash
(1997) para caracterizar germoplasma de amendoim.

Os fragmentos amplificados foram submetidos a
separacdo eletroforética em gel de agarose (1,4% p/v),
com voltagem constante de 7 V cm™!, por 105 min.
Os géis foram corados com brometo de etidio e
fotografados sob luz UV. Os perfis de bandas, obtidos
com os iniciadores capazes de gerar polimorfismo, foram
convertidos em matriz bindria de presenca e auséncia
de bandas (0 para auséncia e 1 para presenca). A partir
dessa matriz foi construido o dendrograma, tendo-se
utilizado o algoritimo UPGMA e o indice de similaridade
de Dice (S;; = 2a/a + b +¢), que ndo considera as duplas
auséncias no cdlculo da similaridade entre os acessos,
no programa NTSys2.1 (Rohlf, 1994).

Resultados e Discussao

A extracdo de DNA foi realizada com um disco de tecido
foliar jovem para todas as amostras, quantidade semelhante
obtida por Xavier et al. (2005) e, de acordo com os dados
de quantificacdo, foi observada a variacdo de 5 a 23,75 ug
de DNA extraido. As concentracdes de DNA, de iniciador
e de MgCl, ndo produziram perfis de bandas diferentes,
tendo-se observado apenas pequenas variacdes na
intensidade das bandas e, em temperaturas superiores a
51°C, ndo foi observada amplificacdo. As condi¢des
selecionadas apds a etapa de otimizacdo foram de 25 ng
de DNA, 0,5 uM de iniciador e 1,5 mM de MgCl,.
A temperatura selecionada foi de 38°C, a mais elevada
em que houve amplificagdo comum aos iniciadores.

Dos 40 iniciadores testados da linha Operon,
21 produziram amplificacdo (OPA2, OPA3, OPA4, OPAS,
OPAS8, OPA13,0PA14,0PA15, OPA16, OPA17,OPA18,
OPBS5, OPB6, OPB7, OPB10, OPB11, OPB12, OPB13,
OPB15, OPB17, OPB18). O ensaio RAPD foi realizado
com 31 iniciadores: 21 da Operon Technologies e 10 da
UBC. Do total de 31 iniciadores, 12 (39%) revelaram
polimorfismo em amendoim, enquanto 19 (61%) deles nao
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revelaram polimorfismo. Entre os 21 iniciadores testados,
33% da Operon foram polimérficos, enquanto 50% dos
10 iniciadores da UBC foram polimérficos.

Em outro estudo, 70 acessos de amendoim, com
diferentes caracteristicas como tolerancia a seca, periodo
de maturacdo, dorméncia de sementes, massa de
100 sementes, conteido de dleo, entre outras, foram
analisados com 48 iniciadores randémicos, e apenas
sete (15%) iniciadores revelaram polimorfismo
(Subramanian et al., 2000). Com uso de outras técnicas
para revelar polimorfismo em amendoim, He & Prakash
(1997, 2001) observaram polimorfismo em: 17 (3%) dos
559 iniciadores DAF (DNA amplification fingerprint);
28 (43%) dos 64 pares de iniciadores AFLP testados; e
15 dos 28 pares de iniciadores AFLP testados. Para estes
autores, o porcentual de iniciadores que revelou
polimorfismo foi baixo e isso apdia a hipdtese de que
A. hypogaea pode ter surgido recentemente, como
resultado de um evento simples de poliploidizacdo
(Halward et al., 1991), e ressaltam ainda que, em uma
espécie evolucionariamente recente, é provavel que
substitui¢des simples de nucleotideos expliquem melhor
a variabilidade genética, do que diferencas robustas em
poucos loci (He & Prakash, 1997).

Os 21 iniciadores dos kits A e B da Operon Technologies
testados amplificaram 83 fragmentos, dos quais sete
revelaram 15 fragmentos polimorficos; e os 10 iniciadores
da UBC testados amplificaram 62 fragmentos, dos quais
cinco amplificaram 20 fragmentos polimérficos. Quando
se analisaram todos os 31 iniciadores, observou-se um total
de 145 fragmentos amplificados, em que 35 (24%) foram
polimérficos (Tabela 2). Foi observada a média de

Tabela 2. Numero de fragmentos e nimero de perfis de bandas,
obtidos com 12 iniciadores RAPD.

Iniciador N© de fragmentos N° de fragmentos N° de perfis
amplificados polimérficos de bandas
OPA4 9 4 3
OPA5S 3 2 3
OPAS 4 1 2
OPA14 5 3 3
OPAI16 2 1 2
OPBI10 3 3 2
OPBI18 9 1 2
UBC23 7 5 2
UBC25 12 4 2
UBC302 10 7 3
UBC346 5 2 3
UBC788 4 2 3
Total 145 (73) 35 -

4,67 fragmentos por iniciador e 1,13 fragmento
polimérfico por iniciador. Os tamanhos dos
fragmentos amplificados variaram, aproximadamente,
entre 300 pb com o iniciador UBC346 e 2.300 pb com
o0 UBC302. Raina et al. (2001) observaram que entre
220 fragmentos amplificados por 21 iniciadores
randdmicos, 94 foram polimérficos (42,7%);
seis (6,4%) de um total de 94 fragmentos AFLP,
foram polimérficos entre os acessos de A. hypogaea
(Gimenes et al., 2002); entre 3.241 fragmentos AFLP,
90 foram polimérficos entre acessos de A. hypogaea
(Herselman, 2003). Comparando-se esses resultados,
gerados por dois tipos de marcadores dominantes,
pode-se observar que os marcadores RAPD foram
mais informativos, na identificacao de polimorfismo.

Entre os 70 acessos de amendoim analisados por
Subramanian et al. (2000), para os dois iniciadores
que mais diferenciaram os acessos foi observada a
variacdo em 12 e 13 acessos, respectivamente, o que
indica que a variabilidade identificada por cada
iniciador € baixa, e que se torna necessdria a utilizacdo
de um elevado nimero de iniciadores, para a
identificacdo de polimorfismo entre os acessos.
No presente trabalho, os iniciadores da UBC
amplificaram um ndmero médio de fragmentos
superior aos iniciadores da Operon, tanto entre os
que revelaram polimorfismo, quanto entre os que
produziram perfis monomorficos (Tabela 3).

Pelo agrupamento obtido com o indice Dice
(Figura 1), observou-se a formacdo de dois grupos
principais, com nivel de similaridade de 89%, o
primeiro (I) composto por trés acessos (IAC Tatu
ST, 214AM e 198AM), e o segundo (II) grupo,
subdividido em dois subgrupos (A e B), com
26 acessos (A: 7T6AM, Mf 1538, 158AM, 206AM,
218AM, Sapucaia Vermelha, CV Tatu, 202AM,
CV Tatui, 180AM, Md 1678, Sapucaia Bege, 174AM,
192AM, Serrinha, 184AM, 193AM, 178AM, 185AM,
TAC 886 Runner, 208AM e TAC 8112; B: V12549,
V12548, Mf 1560 e IAC Caiap9).

Tabela 3. Nimero médio de fragmentos amplificados e erro-
padrdo da média dos diferentes iniciadores testados,
polimérficos e monomorficos.

Iniciador Com polimorfismo Sem polimorfismo
Média  Erro-padrio Média Erro-padrio

Operon 5,00 1,09 3,43 0,55

UBC 7,60 1,50 4,80 1,59
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No grupo I do dendrograma, estao 11% dos acessos
da variedade fastigiata e 17% dos acessos da variedade
vulgaris. No subgrupo A do grupo I, estdo 50% dos
acessos da variedade hypogaea, 100% dos acessos da
variedade hirsuta, ambas da subespécie hypogaea;
100% dos acessos da variedade aequatoriana, 89%
dos acessos da variedade fastigiata, 83% dos acessos
da variedade vulgaris. No subgrupo B, estdo 50% dos
acessos da variedade botéanica hypogaea e 100% dos
acessos da variedade peruviana. Esta distribuicdo
mostra a variabilidade existente entre os acessos das
diferentes variedades botanicas, uma vez que acessos
da subespécie fastigiata estdo presentes nos dois grupos
principais, e os acessos da subespécie hypogaea estao
distribuidos nos subgrupos A e B, do grupo II do
dendrograma.

He & Prakash (2001) observaram a formacao de dois
grupos principais entre acessos de diferentes variedades
de amendoim, e nao foi observada correspondéncia com

a classificacdo morfolégica. Os autores citam que 0s
dados de polimorfismo de DNA nao estdo de acordo
com a classificacdo de Arachis hypogaea quanto as
duas subespécies. Em ensaio com marcadores RAPD,
os cinco grupos gerados pela andlise de agrupamento
apresentaram acessos que nao puderam ser associados
aos seus paises de origem, as subespécies, as
caracteristicas das sementes e vagens, nem ao
conhecimento do pedigree (Dwivedi et al., 2001). Raina
et al. (2001) analisaram 13 acessos de amendoim
representantes de cinco variedades botanicas e
observaram um agrupamento coerente com a
classificacdo morfoldgica.

Os acessos brasileiros se distribuiram por todos os
grupos do dendrograma e mostraram variabilidade maior,
quando comparados aos acessos africanos, que nao
possuem nenhum representante no subgrupo B do
grupo II. Dos trés acessos do Equador, dois ficaram no
subgrupo A e um no subgrupo B do grupo II. Herselman

76AM
Mf 1538

158AM
206AM
218AM
Sapucaia Vermelha
CV Tatu

202AM
CV Tatui

180AM
Md 1678

‘ Sapucaia Bege

174AM

192AM

‘ Serrinha
184AM

193AM

178AM

185AM

TAC 886 Runner
208AM

IAC 8112

V12549
V12548

L Mf 1560
IAC Caiapo

198AM

IAC Tatu ST
214AM

0,97 1,00

Figura 1. Dendrograma dos grupos formados e a similaridade genética entre os 29 acessos de amendoim, construido com

os marcadores RAPD obtidos com 12 iniciadores.
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(2003) aponta que: o primeiro acesso introduzido, a partir
do qual se estabeleceu a cultivar Natal Common na
Africa do Sul, era do tipo Spanish; os acessos
introduzidos, do grupo Valéncia, ndo se adaptaram
agronomicamente; os acessos atualmente cultivados
originam-se de cruzamentos que envolvem a cultivar
Natal Common.

Entre os 26 acessos no grupo II, 12 distribuidos em
trés sub-grupos geneticamente distintos apresentaram,
dentro de cada grupo, 100% de similaridade, o que mostra
que embora um elevado nimero de iniciadores tenha
sido utilizado, esses acessos ndo puderam ser
diferenciados. Os dados do presente trabalho estdao de
acordo com os apresentados na literatura, que mostram
polimorfismo baixo para a espécie Arachis hypogaea,
mesmo quando se utilizam marcadores considerados
mais informativos (Hopkins et al., 1999; He et al., 2003,
2005; Ferguson et al., 2004; Moretzsohn et al., 2004,
2005).

O baixo polimorfismo no amendoim tem sido atribuido
a causas como barreiras ao fluxo génico das espécies
dipléides selvagens para o amendoim, como
conseqiiéncia do evento da poliploidizacdo, recente
poliploidizacdo de um ou poucos individuos de cada
espécie diploide parental, autopolinizacdo e o uso de
poucas linhas e de pouco germoplasma exoético em
programas de melhoramento (Moretzsohn et al., 2004,
2005).

Além dessas causas, o nimero e a base genética de
acessos utilizados, o nimero de enzimas e sondas
utilizadas, os tipos de clones e a habilidade destes em
revelar polimorfismo, o nimero de iniciadores utilizados,
o pequeno comprimento dos cromossomos, loci
multialélicos, a presenca de muitas seqiiéncias repetitivas
e redundantes, e o confinamento das seqiiéncias
funcionais em regides pequenas, também podem ter
contribuido para o baixo polimorfismo (Singh et al., 1998).
Para superar essas limitacdes, alguns autores
aumentaram o nimero de iniciadores utilizados (Dwivedi
et al., 2001; Raina et al., 2001), analisaram acessos de
diferentes variedades botanicas (Subramanian et al.,
2000; Raina et al., 2001) e, mais recentemente,
iniciadores microssatélites tém sido desenvolvidos e
utilizados em estudos de diversidade genética, em vdrias
espécies do género Arachis (Hopkins et al., 1999; He
et al., 2003, 2005; Ferguson et al., 2004; Moretzsohn
et al., 2004, 2005; Palmieri et al., 2005; Bravo et al., 2006;
Hoshino et al., 2006).
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Conclusoes

1. Hé variabilidade entre os acessos das diferentes
variedades botanicas da espécie Arachis hypogaea.

2. O agrupamento por RAPD ndo esta relacionado a
classificagdo morfoldgica das variedades botanicas da
espécie Arachis hypogaea.

3. Observa-se, pelo dendrograma, a separacao de dois
grupos principais com 89% de similaridade.

4. Dos materiais analisados, 12 acessos apresentam
100% de similaridade e estdo distribuidos em trés
subgrupos, o que ndo carateriza contraste entre esses
acessos.
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