View metadata, citation and similar papers at core.ac.uk

1.87

VARIABILIDADE ISOENZIMATICA EM Seshania SPP. Elizabeth Ann
Veasey 8 Paulo Soders Manting, Laboratdrio de Gendlica Ecoldgica -
Depantamento de Gendlica, ESALQIUSP, Piracicaba, SP.

Esle frabalho leve come objetivo o estedo da varagio iscenzimética
enfre e deniro de sele espdoles de Seshania  Scop. (5 emerus,
5. exasperala, 5 granoiflora, 5. mstrals, 5. sesban, 3. lelaplern e
5 vigats), avallindo-se um tolal de 22 acessos. Ofo sislamas |
Isoenzimdticos foram wlilizados: fosfatase acida [ACP), fosloglucomutase
(FGM), [fesfoglucose isomerase (PGl glutamato-oxalcacetato
framsaminase  (GOT),  isocilmalo  desidrogenzse  {IDH),  malato
desidrogenase (MOH), catalasa {CAT) e peroxidase (FO), WHilizou-se dois
tampdes elefrodolgel, frs-citralo e lihium-borato, Ggua destilada come
fampdio de exiragdo e cofilédones de 7 a 15 dias de idade para a
extragdo das enzimas, Devido & dificuldade em se Interpretar os
Zimogramas em femas de lotos @ alelos, Comparou-se o5 Joessos &
lemas  de presengafuséncin  de bandas para cada  sislema
isoanzimaticn, ablendo-se desta forma um dendrograma ulilizando ©
Indica de simitaridade de Jaccard e o método UPGMA, classificando as
espdcios om grupos distinlos e moesirando as diferengas intreespecificas.
Qs sislemas PGI, GOT = MOH apresentaram elto palimorfismo para
algunis acessos de 5, seshan (PGl e GOT) e 5 wgata (MOH), com
valores estimados de helerorigosidade média de 0,284 o 0,348, indices
de fixagdo de Wright (F) positivos de 0,435 e 0,799, Indicando &
presenca de altca niveis de endogamia, bem como taxas de cnozamenio
aparenta de 32 e 11% para 8, zesban e 5. wigols, respectivaments,
Foram eslimados os Indices de diversidade da Nei [Hy, Hz 8 Ger). cujos
dados mosiraram que §2,6% a §2,3% da varabilidede genédtica total fol
atribufvel & diferenca entre acessos de S5 seshan & 5 wigala,
respectivamente. Tesles de progénie Toram realizades com o8 acessas
polimdrficos dossas espécies, oblendo-se valores do 0,153; 0,184 e
0,453 de heterozigosidade média e 61, 73 e 36% de faxas de cruzamenio
aparenle para dois acessos de 5. seshan (NO 2419, KO 2567) e um de
3, vigata (NO 2565), respectivamente, mostrando a alta ocoméncia de
alogarmia, principaimente para 5 sesban, considerada uma ospdcie de
grande polencial coma fomegeira e outros wsos em sistemas
silvopastors,
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MARCADORES MOLECULARES (RAPD) NO ESTUDO DA
VARIABILIDADE GENRTICA DE ETNOVARIEDADES DE
MANDIOCA (MANIHOT ESCULENTA CRANTZ). Gilda

. Depto. |
Genética - ESALQ, Piracicaba - SP.

O objetivo deste trabalho foi detectar
polimorfismos de DNA que auxiliem na inter-
pretacdo da dinBmica evolutiva da mandioca
nos sistemas agricolas tradicionais. Centenas
de etnovariedades de Manihot esculenta Cranz
s%o mantidas in situ por comunidades indige-
nas, . caboclos e caicaras. A gerac8io e mann-
tenc#o desta grande variabilidade estd asso-
ciada a caracteristicas ecolégicas e s6tio-
culturais do manejo agricola empregado./Mar-
cadores moleculares fgram avaliados quanto a
sua adequac8io para detectar esta variabili-
dade genética. A coleta das etnovariedades de
mandioca foi feita obedecendo trés niveis de
amostragem: roca, comunidade e regi%o. DNA
extraido de folhas de 56 plantas, originadas
de 18 rocas, em 13 comunidades de 3 diferen-
tes regiBes brasileiras, mantidas em estufa
ou em canteiros ao ar livre, foi quantificado
e submetido a reacSes de amplificac8o por
enzima Taq polimerase em equipamento . termoci-
clador. Como iniciadores ("primers") foram
utilizados oligonucleotideos dos "kits"” OPX e
OPE (da OPERON). A anédlise dos polimorfismos
detectados, feita com o programa NTSYS, mos-
tra que hd grande variabilidade tanto entre
regites como dentro de uma regifo e mesmo
dentro de uma mesma roca.
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| Comparative analysis of protein patterns in different lines of
| Phaseolus lunatus as related to seed characteristics.

Yaguiu, A.'; Cardoso, V. J. M.? Depto. de Botinica; Instituto de
| Biociéncias; UNESP-Rio Claro

Phaseolus lunatus (lima or sieva beans) is grown for dried shelled
beans, and green beans can be used for canning and freezing. Many
cultivars (cvs.) of lima bean are recorded and selection of cvs. has been
done. In order to obtain an improvement of the cvs., their correct
identification is needed. Polyacrilamide gel electrophoresis (PAGE) is a
| laboratory method used for biochemical analysis of seeds and seedlings,
and of characterization and screening for cvs. in Phaseolus spp. The
objective of this study was to verify changes in the protein patterns of 24
cultivars/lines of Phaseolus lunatus using SDS-PAGE as well as to
evaluate this technique as a tool of screening for cvs.. Proteins were
extracted in a sample buffer containing 2% SDS, 20% glycerol, 0.5 M Tris-
HCI (pH 6.8), 5% 2-mercaptoethanol and 2.5% bromophenol blue (front
dye). Electrophoresis was carried out on 5-20% (W/V) gradient
polyacrilamide running gels. After electrophoresis gels were stained with
0.1% Coomasie Brilliant Blue R250 dye made up in the fixer ethanol:
| acetic acid: water (3: 1: 6). Gels were destained by diffusion in ethanol:
acetic acid: water (3: 1: 6) destaining solution. The lines of Phaseolus
lunatus were assembled in 11 groups according to their protein patterns.
Such groups were not related to their morphological characteristics,
suggesting such a method may be suitable for selecting cvs. of P. lunatus,
although it does not screen for all of them. Thus, it must be used as a

complement to the morphological characterization.
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VARIABIL E INTERESPECIFICA EM . Paspalum notatum
FLUGGE  Luiz Alberto Rocha Batista e Rodolfo_Godoy, Centro de
Pesquisa de Pecuaria do Sudeste (CPPSE/EMBRAPA), Sio Carlos, SP.

Onze acessos de P. notatum coletados em locais com latitudes e
longitudes variando de 30° 06°S a 30° 30°N e 47° 53’W a 82° 10'W,
respectivamente, foram avaliados no CPPSE/EMBRAPA através de 28
descritores vegetativos, 19 reprodutivos e 12 agronomicos, com objetivo
de determinar seu grau de similaridade. Pela analise de agrupamento com
base em todos os descritores houve formagio de trés grupos sendo que o
primeiro uniu os acessos BRA-006301 (Uruguaiana, RS) = BRA-010006
(Laguna, SC) > BRA-006513 (Uruguaiana, RS) > BRA-012254
(Macapa, AP) = BRA-019178 (Sdo Carlos, SP) > BRA-007986 (Guaiba,
RS)> BRA-006467 (Alegrete, RS), o segundo na seqiiéncia BRA-006173
(Bagé, RS) = BRA-008028 (Lages, SC) >BRA-001122 (Flérida, USA) e
o terceiro grupo contendo somente o acesso BRA-001074 (Bella Vista,
Paraguai). Na analise dos componentes principais, os trés primeiros
autovalores explicaram 61% da variabilidade disponivel, sendo que o
primeiro agrupou os descritores quantitativos referentes a dimensdo da
planta e produgio de matéria seca total no ano e no invemno, o segundo
agrupou os descritores qualitativos referentes principalmente a pilosidade e
o terceiro, os descritores quantitativos referentes as caracteristicas das
sementes e de produ¢io de matéria seca no verdo. Com os resultados
obtidos podemos concluir a existéncia de variabilidade genética
quantitativa e qualitativa  entre os acessos avaliados. O fato desses
acessos se reproduzirem por apomixia ou vegetativamente, sugere que sua
estabilidade tenha sido obtida dentro da regido de origem. Acessos com
sistema de reprodugéio sexual tém maiores chances de serem encontrados
nestas regides e sio os promotores da variabilidade genética no processo
evolutivo da espécie de Paspalum notatum.
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