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Resumo: Os frutos de palmeiras do género Butia sdo utilizados na alimentacdo e as folhas sdo usadas em
artesanato. O objetivo deste trabalho foi avaliar a transposicdo de marcadores microssatélites desenvolvidos para
0 genoma de coco (Cocos nucifera L.) em butia [Butia odorata (Barb. Rodr.) Noblick], para aplicacdo em estudos
de caracterizacdo molecular. Foram testados 50 pares de primers desenvolvidos para coco em 30 acessos de
butia coletados em trés areas distintas em uma populacéo natural desta palmeira ocorrente no municipio de Tapes
(RS). Dos 50 pares de primers avaliados, 28 amplificaram, sendo que oito deles apresentaram bandas
inespecificas e ndo foram considerados na analise estatistica. A transferibilidade dos primers de coco testados em
butia foi de 40%. Os 20 pares de primers utilizados permitiram identificar 136 alelos, sendo o nimero médio de
alelos por locus igual a sete. O numero de alelos por locus variou entre cinco e nove. Os loci CNZ10 e CNZ43
apresentaram a maior diversidade alélica, com nove alelos, e os loci CNZ23, CNZ29 e CNZ46 evidenciaram a
menor, com cinco. O contetdo de informacgdo polimérfica (PIC) variou de 0,97 a 0,98, com média de 0,975. A
analise realizada com os 20 pares de primers de microssatélites indica que a diferenca entre os individuos € muito
maior dentro de cada area avaliada do que entre areas distintas. Os marcadores microssatélites desenvolvidos
para o genoma de coco podem ser utilizados com sucesso para analises genéticas em butia.

Palavras chave: Arecaceae, recursos genéticos, SSR, variabilidade genética, primers

Transferability of microsatellite markers developed developed for coconut ( Cocos nucifera) to
butia ( Butia odorata)

Abstract: The palm fruits of the genus Butia are used for food and its leaves are used in craftsmanship. The aim of
this study was to evaluate the transferability of microsatellite markers developed for the genome of coconut (Cocos
nucifera L.) to butia [Butia odorata (Barb. Rodr.) Noblick], for application in molecular characterization. Fifty coconut
primer pairs were tested on 30 accessions of butia collected in three separate areas from a natural population
occurring in Tapes (RS). Among the 50 pairs of primers evaluated, 28 amplified, and eight of them showed
nonspecific bands and were not considered in the statistical analysis. The transferability of coconut primers tested
on butia was 40%. The 20 pairs of primers allowed the identification of 136 alleles, with an the average number of
alleles per locus of seven. The number of alleles per locus varied from five to nine. The loci CNZ10 and CNZ43 had
the highest allelic diversity, with nine alleles, and loci CNZ23, CNZ29 and CNZ46 showed the lowest diversity, with
five alleles. The polymorphic information content (PIC) varied from 0.97 to 0.98, with an average of 0.975. The
analysis performed with 20 microsatellite primer pairs shows that the difference between individuals is much higher
inside each evaluated area than between different areas. The microsatellite markers developed for the coconut
genome can be successfully used for genetic analysis in butia.
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Introducao

Butia odorata (Barb. Rodr.) Noblick é uma
das 266 espécies de palmeiras que ocorrem no
Brasil (Leitman et al.,, 2010; Noblick, 2011). Seu
fruto, conhecido como butid, é apreciado para
consumo in natura, sendo também utilizado no
preparo de sucos, licores e geleias. Suas folhas sao
utilizadas no artesanato trancado e, no passado,
foram usadas para estofaria (Lorenzi et al., 2010).
Vastos butiazais desta espécie existiam no Bioma
Pampa, estendendo-se desde o Rio Grande do Sul
até o Uruguai. Porém, devido a agao antropica, ha
poucos remanescentes (Rossato et al., 2007).
Considerando o potencial de uso pouco explorado no
Brasil, o butid pode, a médio e longo prazo, se
apresentar como alternativa para geracao de renda,
principalmente, em pequenas propriedades rurais.

Marcadores moleculares do tipo
microssatélites (SSR - Simple Sequence Repeats)
podem auxiliar na estimativa de parametros
genéticos de populagbes, na compreensdao de
padrdes de fluxo génico e parentesco e em estudos
de diversidade, gerando subsidios para a
conservacdo de recursos genéticos. Estes
marcadores podem ser desenvolvidos diretamente a
partir de bibliotecas de DNA gendémico ou de
bibliotecas  enriquecidas para  microssatélites
especificos. Também podem ser encontrados em
bases de dados disponiveis on line ou, ainda,
através de transferibilidade, considerando diferentes
espécies (Kalia et al.,, 2011). Uma alternativa para
viabilizar as andlises de microssatélites em espécies
para as quais ainda ndo existam primers especificos
€ a ftransposicdo de primers de espécies
evolutivamente proximas. A transferibilidade dos
marcadores SSR é maior entre espécies do mesmo
género, ou de géneros estreitamente relacionados,
do que entre géneros distante de uma mesma familia
(Mnejja et al., 2010).

Quando se iniciou o desenvolvimento deste
trabalho, ainda ndo havia primers especificos para o
género Butia. Porém, recentemente foi publicado um
artigo apresentando marcadores de microssatélites
desenvolvidos para Butia eriospatha (Mart. ex
Drude) Becc. por um grupo de pesquisadores da
Universidade Federal de Santa Catarina (UFSC) e
Agéncia Paulista de Tecnologia dos Agronegoécios
(APTA), onde os autores ressaltam a importancia
dos marcadores moleculares para o estudo da
diversidade nas populacbes remanescentes
(Nazareno et al., 2011). Mesmo assim, justifica-se a
importdncia do presente trabalho, uma vez que
quanto mais informacdes forem geradas sobre as

espécies ditas “Orfas” (com pouca ou nenhuma
informacao), como é o caso destas palmeiras, maior
sera 0 conhecimento e utilizacdo destes recursos
genéticos. Taxonomicamente, tanto o coco (Cocos
nucifera L.) como o butia fazem parte da mesma
subfamilia (Arecoideae), pertencem a mesma tribo
(Cocoseae) e a mesma subtribo (Attaleinae). Baker
et al. (2011) demonstraram que estas sdo espécies
evolutivamente muito préximas. Assim, este trabalho
teve como objetivo testar a transposicdo de
marcadores microssatélites desenvolvidos para o
genoma de coco em butia (Butia odorata).

Material e Métodos

Para o estudo de transferibilidade foram
selecionados ao acaso 50 pares de primers de
microssatélites (Tabela 1) desenvolvidos para Cocos
nucifera, disponiveis na base de dados TropGENE
Coconut Database (http:/tropgenedb.cirad.fr/
en/coconuthtml). Os 50 pares de primers
selecionados foram testados em amostras de 30
individuos adultos de Butia odorata, todos eles com
mais de 150 anos de idade. Foram coletadas folhas
de B. odorata em uma populacdo natural existente
existente na Fazenda S&o Miguel, localizada no
municipio de Tapes (RS). Na Fazenda foram
selecionadas trés areas distintas, sendo a primeira
area (Al) distante cerca de 0,7 km da segunda (A2)
e 2,55 km da terceira (A3); com 1,73 km entre A2 e
A3. Foram selecionadas e coletadas aleatoriamente
10 plantas de cada uma das trés areas distintas (Al-
1 a A1-10, A2-1 a A2-10 e A3-1 a A3-10) dentro da
mesma populacdo. As coordenadas geogréficas
especificas de cada area sdo: Al: Longitude
5121'35,23" W e Latitude 3031'22,34" S, A2:
Longitude 51?21'47,61” W e Latitude 3031'46,11" S
e A3: Longitude 5122'6,35" W e Latitude
3032'43,79" S,

Como as plantas tinham estatura elevada (de
4 a 10 metros), a coleta foi realizada com auxilio de
uma tesoura de poda acoplada a uma haste
extensivel. De cada individuo foi cortada a parte
terminal de uma folha. Em laboratério, vérios foliolos
de cada planta foram cortados em porcdes de cerca
de 3 cm, com auxilio de uma tesoura. A seguir, a
amostra de cada individuo foi triturada em um
moinho (moinho analitico de laboratorio para
trituracdo de amostras por impacto ou corte) com
adicao de nitrogénio liquido. Posteriormente, cada
amostra foi colocada em tubos tipo Falcon (15 ml) e
armazenada em ultra freezer (-80°C) até o momento
da extracdo do DNA.
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Tabela 1 - Sequéncias dos 50 pares de primers de microssatélites desenhados para Cocos nucifera e
testados para a transferibilidade em Butia odorata. Pelotas, RS, 2012.

Nome Forward Reverse pb Ta
CnCir 171 ACGTACATTGGTATGAGGA TGAAGAGAGAAGCAAACC NP* 51
CnCir 194 TCGTTCATCTCCATCTGT CCAACTCAAGGTGATCTCT NP 51
CnCir 219 CCTTGTGCTAAGAGATTCA AAGTTAGGGCATCCTTCT NP 51
CnCir 238 AAATCCCAAACTTCTTCTC CGCTACGTTGGACATT NP 51
CnCir H7 GAGATGGCATAACACCTA TGCTGAAGCAAAAGAGTA NP 51
CnCir A3 TACGAAAGCAAGAAAACATA AATAATGTGAAAAAGCAAAG NP 51
CnCirE10 TTGGGTTCCATTTCTTCTCTCATC GCTCTTTAGGGTTCGCTTTCTTAG NP 51
CnCir S10 CAGAAACAGCCAATCAAGCAATA ATCCATAATAGCCACTCAACAAAAA NP 51
CnCir G11 AATATCTCCAAAAATCATCGAAAG TCATCCCACACCCTCCTCT NP 51
CnCir F2 GGTCTCCTCTCCCTCCTTATCTA CGACGACCCAAAACTGAACAC NP 51
CnCir E11 CAGAAACAGCCAATCAAGCAATA ATCCATAATAGCCACTCAACAAAAA NP 51
CNz01 ATGATGATCTCTGGTTAGGCT AAATGAGGGTTTGGAAGGATT 122 55
CNz02 CTCTTCCCATCATATACCAGC ACTGGGGGGATCTTATCTCTG 138 53
CNz03 CATCTTTCATCATTTAGCTCT AAACCAAAAGCAAGGAGAAGT 91 51
CNz04 TATATGGGATGCTTTAGTGGA CAAATCGACAGACATCCTAAA 162 53
CNz05 CTTATCCAAATCGTCACAGAG AGGAGAAGCCAGGAAAGATTT 163 53
CNz06 ATACTCATCATCATACGACGC CTCCCACAAAATCATGTTATT 85 53
CNz09 ATCTACCAGTGTGGTCCTCTC ACCAGGAAAAAGAGCGGAGAA 137 53
CNz10 CCTATTGCACCTAAGCAATTA AATGATTTTCGAAGAGAGGTC 148 53
CNz12 TAGCTTCCTGAGATAAGATGC GATCATGGAACGAAAACATTA 214 53
CNz13 TATGCTATTCACTCATTTTTCG ACTCTGTTTCACGATCAAAAA 138 50
CNz16 TAAACTGAAAATAGCATGGGA CTGACGGAATCTGTAAATTTG 186 55
CNz17 ATGTAAAGAAAGTAGGGAGGC CATAGGTTATCATGCAGAGCT 107 55
CNz18 ATGGTTCAGCCCTTAATAAAC GAACTTTGAAGCTCCCATCAT 102 55
CNz19 GAAGAAGGTGCTGGTTCTGTC GGAGAAGAGAAGGAACAGAGA 181 55
CNz20 GTGGGACACATTTATCATTTA CAATTTTGCTGAAGAGGTAAA 94 55
CNz21 ATGTTTTAGCTTCACCATGAA TCAAGTTCAAGAAGACCTTTG 255 55
CNz22 ACAAAGTCAAAGTTGATCAGC ATTACACACACACACACACCA 240 55
CNz23 ATCAAAACATGACACCGTAAC CTGATAGATGACAAGGTGTGG 163 53
CNz24 TCCTAAGCTCAATACTCACCA CGCATTGATAAATACAAGCTT 257 53
CNz26 CTAGGCTCCCCATGTGTTTTT CACTGCTGTTGTACACCTCCA 232 53
CNz29 TAAATGGGTAAGTGTTTGTGC CTGTCCTATTTCCCTTTCATT 135 51
CNz31 GAAAGAATGTGGTGTTGACAT TAGTGCTAAGTCGATGGAAAT 189 51
CNz32 TTGATCCCTAAGAGAAGGATC GAAGAACACCAATGAGGTAAA 148 55
CNz33 TTGCCCTATGACATTAAAAGA GAGGTCAAAGTTATTTCCGAT 164 51
CNz34 CATGTCGATTAATTATCCCAA TGCAAATATGAATGCAAACAC 140 51
CNz37 GTGGATAACTCATTTCAGGTG TTCAAGAAGGTTCCGAAGGA 232 53
CNz40 CTTGATTGCTATCTCAAATGG CTGAGACCAAATACCATGTGT 151 53
CNz42 TGATACTCCTCTGTGATGCTT GTAGATTGTGGGAGAGGAATG 161 55
CNz43 TCTTCATTTGATGAGAATGCT ACCGTATTCACCATTCTAACA 197 51
CNz44 CATCAGTTCCACTCTCATTTC CAACAAAAGACATAGGTGGTC 165 53
CNz46 TTGGTTAGTATAGCCATGCAT AACCATTTGTAGTATACCCCC 116 51
CN11E6 TACTTAGGCAACGTTCCATTC TAACCAGAAAGCAAAAAGATT NP 52
CN1C6 AGTATGTGAGTAGGATTATGG TTCCCTGGACCCTTATCTCTT NP 52
CN2A4 CAGGATGGTTCAAGCCCTTAA GGTGGAAGAGGGAGAGATTGA 88 52
CN2A5 AAGGTGAAATCTATGAACACA GGCAGTAACACATTACACATG NP 52
CN11E10 AGAGAGAGTAAATGGGTAAGT CCCTTTCATTTTTCCTTATTC 137 52
CN11A10 GTTGGAGATTTAATTTTCTTG CCCAATAATATTTTATAACAG 111 52
CN1G4 GTCGTCCTATACTCATCATCA GATGCGTATGAGATGTGAGAG NP 52
CN1H2 TTGATAGGAGAGCTTCATAAC ATCTTCTTTAATGCTCGGAGT NP 52

TropGENE Coconut Database, pb = pares de base, Ta = temperatura de anelamento, *NP= n&o publicado
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A extracdo do DNA foi realizada a partir
das folhas das palmeiras marcadas nas trés
areas de estudo, o protocolo de extracédo foi de
acordo com o fabricante dos kits de extracdo de
DNA utilizado (DNeasy Plant mini Kit
Quiagen). Os testes de qualidade do DNA foram
feitos em gel de agarose 1%, e a concentragdo foi
verificada em fluorémetro. As reacdes de SSR-
PCR seguiram o protocolo descrito por Teulat et
al. (2000), com algumas modificacdes. A reacdo
teve um volume final de 20 pl, composto por: 10,9
ul de H,O, 2,0 ul de 10x PCR Buffer, 1,0 ul de
MgCl (50m M), 1,6 ul de dNTPs (12,5 mM), 1,3 ul
de BSA (10mg ul), 1,0 pul de primer (Forward e
Reverse) 10 uM, 0,2 ul de Taq DNA Polimerase
(5u/pl) e 1,0 ul de DNA (5ng’ pl). As amplificacdes
foram realizadas em termociclador Applied Bio
Systems Gene Amp PCR System 9700,
programado para uma etapa inicial de
desnaturacdo do DNA a 94T por cinco minutos,
seguido de 40 ciclos de 94°C por 15 segundos
(desnaturacdo), 10 segundos a temperatura de
anelamento (Ta), 72T por 15 segundos e 72°C
por cinco minutos, permanecendo a seguir a 4°C.
As temperaturas de anelamento variaram de 55°C
a 63°C, conforme a temperatura do primer
utilizado (Tabela 2).

O produto da amplificacdo foi separado
em gel de agarose a 2% e visualizado por meio
de coloragdo com o corante Gel Red (Biotium). O
marcador 1 Kb Plus DNA ladder (Invitrogen) foi
utilizado como referéncia para estimar o tamanho
dos fragmentos amplificados. Em seguida o gel
foi visualizado e documentado em luz ultravioleta
(UV), em fotodocumentador (Kodak Gel Logic 212
Imaging System, Molecular Imaging System
Carestream Health, Inc., Rochester, NY, EUA).
Os alelos amplificados foram identificados de
acordo com o peso molecular das bandas
geradas. Foi construida uma matriz multialélica
para cada loco analisado, a partir da qual foi
estimado: i) o conteddo de informacdo de
polimorfismo (PIC) de cada marcador foi estimado
por meio da equacado: PIC = 1- p?, onde pi é a
frequéncia ao quadrado do alelo i; ii) a distancia
genética entre os individuos foi estimada,
utiizando o software NTSYS-PC, versdo 2.1
(Rohlf, 2000), com base na distancia de Rogers
Modificado (Wright, 1978) conforme a equacao:

1=
F)

| ]
DW = = |5 55 (Py — 4y)’

onde, pij e gij correspondem as frequéncias do
alelo j no locus i nos dois genotipos em
consideragdo, ni € o numero de alelos do locus i,
e m se refere ao namero de loci.

A partir da matriz original gerada com
base na leitura dos géis de dados codominantes,
foi estimada a distancia euclidiana entre os
individuos. Com base no quadrado da distancia
euclidiana foram calculadas as estimativas da
variabilidade genética entre o0s individuos
procedentes da mesma area, dentro de individuos
e entre individuos procedentes de diferentes
areas, através da analise molecular da variancia
(AMOVA) utilizando o programa computacional
Genes. O valor Fg, que representa a distancia
genética entre os individuos, foi utilizado para
comparar a variagao genética entre os individuos
avaliados. Para testar a significAncia dos
resultados da AMOVA foi utilizado o método néo-
paramétrico de permutacdes (Excoffier et al.,
1992).

Com base na matriz de distancia
euclidiana foi construido um dendrograma, por
meio do método de agrupamento da distancia
média UPGMA (Unweighted Pair Group Method
Using Arithmetic Average). O ajuste entre a matriz
de dissimilaridade e o dendrograma foi estimado
pelo coeficiente de correlacdo cofenética (r),
conforme Sokal & Rohlf (1962), utlizando o
programa computacional NTSYS-PC (Rohlf,
2000).

Resultados e Discussao

Foi constatado que, dentre os 50 pares
de primers testados e desenvolvidos para coco,
28 amplificaram para butia. Porém, dentre os que
amplificaram, oito resultaram em amplificacBes
em multiplas regibes do genoma e nao foram
considerados (Tabela 2). Com base nos
resultados obtidos, pode-se inferir que a
porcentagem de transferibilidade efetiva dos
primers de coco para butida foi de 40%. Este
percentual de transferibilidade pode ser altamente
variavel dependendo das espécies em estudo.
Ritschel et al. (2004), ao avaliarem 67 primers
desenvolvidos para meldo (Cucumis melo L.) e
testados em melancia (Citrullus lanatus (Thunb.)
Matsum. & Nakai), ambas espécies da familia
Cucurbitaceae, obtiveram 23% de
transferibilidade. Em outro artigo de
transferibilidade com marcadores microssatélites
desenvolvidos para o arroz (Oryza sativa L. cv.
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TNG67) e testados em 21 espécies de bambu,
Chen et al. (2010) obtiveram 68,3% de
transferibilidade. Mnejja et al. (2010) ao avaliar a
transferibilidade de marcadores microssatélites de
Prunus em outras espécies da familia Rosaceae
obtiveram 63,9% de transferibilidade. Nazareno
et al. (2011), ao avaliarem 14 pares de primers
desenvolvidos para Butia eriospatha e testados
em B. catarinensis, obtiveram uma alta
transferibilidade (86%). Este alto valor pode ser
atribuido ao fato das espécies avaliadas pelos
autores acima citados serem bastante proximas,
uma vez que pertencem ao mesmo género. No
presente estudo, pode-se observar que dos 20
primers utilizados, foi identificado um total de 136
alelos.

O numero médio de alelos obtido por
locus foi sete com amplitude variando entre cinco
e nove. Os loci CNZ10 e CNZ43 apresentaram a
maior diversidade alélica, com nove alelos. A
menor diversidade alélica foi evidenciada para os
loci CNZ23, CNz29 e CNZ46, os quais
apresentaram cinco alelos (Tabela 2). Quanto ao
conteddo de informacgéo polimérfica (PIC), pode-

se observar que este variou de 0,97 a 0,98, sendo
a média igual a 0,975 (Tabela 2). De acordo com
Xie et al. (2010), o polimorfismo dos loci pode ser
considerado alto (PIC > 0,5), médio (PIC entre 0,5
e 0,25) ou baixo (PIC < 0,25). Assim sendo, 0
valor do PIC obtido no presente trabalho, em
todos os loci, pode ser considerado alto.
Segundo Weir (1996), o conhecimento do
conteGdo de informacdo do polimorfismo é
importante, pois fornece uma estimativa do poder
discriminatério de um locus. Valores menores de
PIC, entre 0,60 a 0,86, foram encontrados em
acaizeiros (Euterpe oleracea Mart.), outra espécie
de palmeira, por Oliveira et al. (2010).

Pela AMOVA, 8,99 % da variacdo total
encontra-se entre as areas amostradas, enquanto
gue a maior porcdo da variagdo, 91,00%,
encontra-se entre os individuos dentro de cada
area (Tabela 3).

Tabela 3 - Andlise da variancia molecular (AMOVA) gerada por dados de marcadores moleculares
microssatélites em 30 individuos de Butia odorata coletados no municipio de Tapes. Pelotas,

RS, 2012.
Fonte de Variacéo GL" SQ VC %\VT
Entre areas 2 5,13 0,12 8,99**
Dentro de areas 27 34,87 1,29 91,00™
Total 29 40,00 1,41 100

1
Graus de liberdade (GL), soma dos quadrados (SQ), componentes de variancia (VC), percentagem da variacao total

(%VT), ** significativo ao nivel de 1% de probabilidade do erro.

Estes resultados estdo de acordo
com os encontrados por Bittow et al. (2010)
que, em um estudo utilizando marcadores AFLP
em butia, obtiveram a maior parte da variacéo
molecular (83,68) dentro das populacbes e a
menor parte atribuida a diferenga entre as
populacdes (13,67%). Ainda de acordo com o0s
mesmos autores, a maior variabilidade dentro das
populagcbes €é comum em espécies que
apresentam mecanismos eficientes de disperséo
de pélen e sementes, como é o caso de Butia
odorata. Outro fator a ser considerado é a
distncia entre as trés areas amostradas, o que
favorece o fluxo génico devido a proximidade
entre as areas avaliadas, de modo semelhante ao

qgue foi relatado por Boyle et al. (1990). Com
base nos 20 loci SSR analisados foi possivel
discriminar 22 dos 30 genétipos avaliados (Figura
1). A distancia genética entre os 30 individuos
variou 0,11 a 0,33, com média geral de 0,22. Os
individuos mais divergentes foram A1-8 e A3-8,
enquanto os individuos Al-9, A2-4, A2-5 e A2-7
foram os mais similares, apresentando o mesmo
perfil molecular para os 20 loci analisados, assim
como A2-9 e A2-10 e Al-2 e A3-4 (Figura 1).
Esses resultados corroboram com os resultados
da AMOVA, uma vez que individuos de éareas
distintas apresentaram 100% de similaridade.

O coeficiente de correlacdo cofenética
obtido entre o dendrograma e a matriz de
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distdncia genética foi igual a 0,78, indice
considerado alto. Os vinte loci SSR transferidos
de coco para 30 individuos adultos de Butia foram
todos polimdrficos. De acordo com Amorim et al.
(2008), os marcadores SSR possibilitam
classificar, de forma eficiente, os genétipos de
acordo com sua origem, classificacdo e
genealogia. O conhecimento do conteddo de
informacdo do polimorfismo é importante, pois
fornece uma estimativa do poder discriminatério
de um locus. Com relagao a butia, os resultados

obtidos comprovam a eficacia da metodologia de

365

transferibilidade de locos SSR entre espécies
evolutivamente préximas. Analisando os custos
elevados e 0 tempo necessario para o0
desenvolvimento de marcadores SSR especificos
para andlise de microssatélites, os resultados
obtidos permitem tornar mais eficiente o processo
de caracterizacdo molecular dos recursos
genéticos dessa espécie, auxiliando na adocao
de estratégias de conservacdo e melhoramento
genético e manejo de populacbes naturais dessa
palmeira no Sul do Brasil.
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Figura 1 - Dendrograma resultante da analise de 30 individuos de Butia odorata obtido pelo método de
agrupamento UPGMA, com base na matriz de distancia genética obtida por meio da distancia de
Rogers modificada, utilizando 20 marcadores SSR. Coeficiente de correlacdo cofenética (r) =

0,78. Pelotas, RS, 2012.
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Concluséao

A andlise realizada com os 20 pares de
primers de microssatélites indica que a diferenga
entre os individuos é muito maior dentro de cada
area avaliada do que entre areas distintas. Os
marcadores microssatélites desenvolvidos para o
genoma de coco podem ser utilizados com
sucesso para andlises genéticas em butia.
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Tabela 2 - Contetdo de informacéo do polimorfismo (PIC) de vinte loci SSR com base na caracterizagao de
30 individuos de Butia odorata e o respectivo nimero de alelos identificados por locus, tamanho
dos alelos identificados e amplitude das frequéncias alélicas. Pelotas (RS), 2012.

Locus PIC Motif N°de| Alelo mais | Tamanhos alelos Frequéncias Ta
alelos| Frequente | observados (pb) alélicas (°C)
CNzO01 | 0,97 (CT)15(CA)g 8 122 85-136 0,005 - 0,110 54
CNz04 | 0,98 (CT)29TT(CA) 10 8 225 175 - 225 0,010 - 0,075 54
CNz05 | 0,98 (CT)12(GT), 8 210 170 - 230 0,0001 - 0,002 54
CNz09 (CT)13(CA)6(CT)10(C 80 - 126 0,0001 - 0,0081 54
0,97 A)g 6 122
CNz10 | 0,98 (CT)18(GT)17 9 235 195 - 265 0,0001 - 0,0056 54
CNz12 | 0,97 (CT)1s 7 293 202 - 300 0,0001 - 0,01 53
(GTT)e(GCT)(CTT) 146 - 182 0,0001 - 0,012 55
CNZ16 sTTTGTGC(GT)sCT
0,98 | (GT),CT(GT)s 7 168
CNz17 | 0,97 (CA)12(GA)11 6 55 50 - 122 0,0001 - 0,012 55
CNz23 | 0,98 (GA)18 5 164 130 - 164 0,0009 - 0,0049 53
CNz29 (GT)2(GA),CA(GA), 115-147 0,004 - 0,012 55
0,97 1 5 120
CNz42 | 0,98 (CMe 6 169 145 - 182 0,001 - 0,0064 52
CNz43 | 0,98 (GA)21 9 247 220 - 284 0,0001 - 0,0049 53
CNz44 | 0,97 (GA)15 6 149 135- 164 0,0001 - 0,01 54
CNz46 | 0,96 (CT)2a 5 95 90 - 115 0,0006 - 0,025 52
CN2A4 | 0,97 (CT)15TT(CT)3 7 170 140 - 200 0,0001 - 0,016 53
CnCirl 0,98 NP* 379 - 427 0,0004 - 0,0036 52
94 8 399
CnCir2 | 0,97 NP* 5 223 216 - 247 0,0004 - 0,0081 60
19
CnCirE (CA)8(GA)11 6 235 198 - 240 0,0001 - 0,016 52
10 0,97
CnCirF (TG)11(AG)12 7 220 178 - 234 0,0001 - 0,013 60
2 0,98
CnCir NP* 8 218 202 - 260 0,0004 - 0,0064 60
E1l1l 0,98

PIC= contetido de informagédo do polimorfismo, pb = pares de base, Ta (°C) = temperatura de anelamento,
*NP= néo publicado
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