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INTRODUCAO

Na fruticultura nacional, encontram-se algumas frutas que lancam o Brasil a posi¢cdo de
grande produtor mundial, como € o caso do maracuja. Entretanto, tem-se caréncia de materiais
genéticos com alta produtividade, qualidade de frutas e resisténcia a fitopatdgenos, em razéo,
principalmente, da falta de trabalhos de pesquisa nas diversas &areas do conhecimento e
especialmente com melhoramento genético do maracujazeiro.

Essa cultura apresenta ampla variabilidade genética a ser conhecida, caracterizada,
protegida, conservada e convenientemente utilizada comercialmente ou em programas de
melhoramento genético (FALEIRO et al., 2005a). Para explorar o potencial dessa cultura, testes de
compatibilidade genética sdo realizados visando subsidiar a escolha de materiais a serem utilizados
nos programas de melhoramento genético. No entanto, fatores como o tempo e a influéncia do
ambiente sdo limitantes no estudo de diversidade genética em Passiflora spp. Nesse sentido, a
utilizacdo de marcadores moleculares é uma ferramenta valiosa, por permitir um rapido, preciso e
acurado estudo da variabilidade existente, detectando as varia¢des diretamente no DNA.

Assim, o trabalho teve por objetivo o estudo de diversidade genética entre progénies de
maracujazeiro-azedo, desenvolvidas a partir de trabalhos de pesquisa realizados pela Universidade
de Brasilia — UnB e Embrapa Cerrados, utilizando marcadores moleculares RAPD, como subsidio

para suas utilizacbes no melhoramento genético.

MATERIAL E METODOS
Foram avaliadas 32 progénies de maracujazeiro-azedo: PLANTA 6, MAR 20#40, PLANTA
1, MAR 20#29, MAR 22#2005, ROXO AUSTRALIANO, MAR 20#15, MSC, RC3, RUBI
GIGANTE, ARO1, ARO2, MAR 20#49, SOL CERRADO, MAR 20#6, PLANTA 5, MAR 20#23,
PLANTA 4, PLANTA 2, PLANTA 7, MAR 20#03, EC30, MAR 20#10, MAR 20#34, MAR
20#21, FB200, FP01, GIGANTE AMARELO, EC-RAM, GA2, REDONDAO e MAR 20#39. Essas
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progénies foram desenvolvidas a partir de trabalhos de pesquisa realizados pela Universidade de
Brasilia— UnB e Embrapa Cerrados.

O trabalho foi realizado no Laboratério de Genética e Biologia Molecular da Embrapa
Cerrados. Folhas de cada progénie foram coletadas, e 0 DNA gendmico extraido utilizando o
método do CTAB, com modificacBes (FALEIRO et al., 2003). Amostras de DNA de cada material
genético foram amplificadas pela técnica de RAPD.

As reacdes de amplificacdo foram feitas em um volume total de 13 uL, contendo Tris-HCI
10 mM (pH 8,3), KCI 50 mM, MgCI2 3 mM, 100 uM de cada umd os desoxiribonucleotidios
(dATP, dTTP, dGTP e dCTP), 0,4 uM de um primer (Operon Technologies Inc., Alameda, CA,
EUA), uma unidade da enzima Taq polimerase e, aproximadamente, 15 ng de DNA. Para obtencéo
dos marcadores RAPD, foram utilizados 13 primers decameros: OPD 4, OPD 5, OPD 7, OPD 11,
OPD 16, OPE 18, OPE 20, OPF 14, OPG 5, OPG 8, OPH 4, OPH 15 e OPH 17.

Os marcadores RAPD gerados foram convertidos em uma matriz de dados binarios, a partir
da qual foram estimadas as distancias genéticas entre os diferentes acessos, com base no
complemento do coeficiente de similaridade de Nei & Li, utilizando-se o Programa Genes (CRUZ,
1997). A matriz de distancias genéticas foi utilizada para realizar a analise de agrupamento com o
auxilio do Programa Statistica (STATSOFT Inc., 1999), utilizando como critério de agrupamento o
método do UPGMA.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A partir dos primers decameros utilizados, observou-se um total de 156 marcadores RAPD,
com uma média de 12 marcadores por primer. Do total de marcadores, 140 (89,74%) foram
polimarficos (Tabela 1). A baixa porcentagem de marcadores monomorficos, juntamente com a alta
média de marcadores por primer, evidenciam a alta variabilidade genética intra-especifica das
progénies analisadas. Dados semelhantes foram observados por Bellon et. al. (2007), em trabalho
para estimar a variabilidade genética existente em acessos silvestres e comerciais de P. edulis.
Junqueira et al. (2005), trabalhando com acessos de P. nitida, verificaram uma alta variabilidade,
especialmente quando se compararam acessos de procedéncias diferentes. Resultados diferentes
foram encontrados em trabalhos realizados por Faleiro et al. (2005b) e Pio Viana et al. (2003), que
observaram baixa variabilidade genética quando testaram diferentes acessos da espécie P. edulis
amarelo, evidenciando uma probabilidade de um estreitamento da base genética entre as cultivares

comerciais.
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Tabela 1 - Primers utilizados para obtengdo dos marcadores RAPD e respectivos nimero de bandas

polimorficas e monomorficas.

PRIMER SEQUENCIA5'-3’ N° DE BANDAS N° DE BANDAS

POLIMORFICAS POLIMORFICAS
OPDO04 TCTGGTGAG 9 9
OPDO05 TGAGCGGAC 17 0
OPDO7 TTGGCACGGG 9 0
OPD11 AGCGCCATTG 10 2
OPD16 AGGGCGTAAG 9 0
OPE18 GGACTGCAGA 14 0
OPE20 AACGGTGACC 10 0
OPF14 TGCTGCAGGT 13 4
OPGO05 CTGAGACGGA 10 4
OPGO08 TCACGTCCAC 9 0
OPH12 ACGCGCATGT 9 4
OPH15 AATGGCGCAG 9 2
OPH17 CACTCTCCTC 12 0

16

Com base na analise de agrupamento, diferentes grupos de similaridade foram definidos. As
distancias genéticas entre as 32 progénies variaram de 0,08 a 0,39. Os maiores valores observados
(0,39) se referem a distancia entre os materiais: Planta 01 e MAR 20#06; Roxo Australiano e MAR
20#06; Planta 05 e MAR 20#06. Bellon et al. (2007), observaram distancias genéticas de 0,09 a
0,50 entre 15 acessos de comerciais e silvestres de P.edulis.

A partir das distancias geneticas foi possivel realizar a analise de agrupamento. Nessa
analise observou-se que as 32 progénies foram subdivididos em pelo menos 7 grupos de divergentes

com distancia genética relativa de 0,19.

CONCLUSOES

Os marcadores moleculares RAPD demonstram e quantificam ampla divergéncia genética
entre as 32 progénies de maracujd, indicando que a populacdo em estudo contém diversidade
genética satisfatoria para a continuidade do programa de melhoramento genético. Esses resultados

podem auxiliar também na defini¢do de estratégias mais eficientes.
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