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La palmade cocogigante(Cocos nucifera L.), representa aproximadamente70% dela exploracion de
cocoen el Brasil. Sin embargo, todaviaSON incipientes la informacionacerca de la distribuciénde la
variabilidadgenética en las poblacionesbrasilefias de cocotero gigante. Marcadores moleculares como
microsatélites (SSR’s)es una de las técnicasadecuadas paraeste tipo de estudios, ya que son abundantes en
elgenomade las plantas,la naturalezapolimérficacodominantey muestran unamplioespectro dela
diversidad. El objetivo de esteestudioha sido analizar lavariabilidad genética dela poblacién original de
cocotero gigante denominado cocotero Gigante do Brasil da Praia do Forte (GBrPF-PO), que se encuentra
en la costade Bahia, Brasil, ycuatro accesiones procedentes de esta poblacién, que son conservadas
encuatrobasesfisicas:Para (GBrPF-PA), Ceard (GBrPF-CE) ySergipe(GBrPF-CEB e GBrPF-CEI).
EnSergipe, lasaccesionesse mantienen enel Banco Internacional deCocopara AméricalLatina y elCaribe
(ICG-LAC). Se analizaronlOplantas de cadabase fisicay se usaron25primersespecificos deSSR.
Dieciochoprimers fueron polimdrficosy no huboentre3y8alelospor locus, con un promedio de5.05.
Valordecontenido de informacidnpolimoérfica(PIC) fue de 0,22a 0,80.Laheterocigosidadobservada vy
esperadaosciloentre0.557y0.596(GBrPF-PO) y0,426(GBrPF-CEB) a0.517(GBrPF-PA), con una media
de0,569y0,482, respectivamente. El andlisis de agrupamiento(UPGMA) reveléla formaciéon de
tresgruposprincipales, unoque contienelasaccesionesGBrPF-PO yGBrPF-CEB; el segundo grupo com
GBrPF-PA e el tercero, conGBrPF-CE e GBrPF-CEI agrupados. Las accesiones GBrPF-CEB yGBrPF-
PA mostraron una mayorsimilitudconla poblaciéon original.Los resultados indican queestasdos
accesionesrepresentanmejor la variabilidadgenéticade la poblacidn originaldel cocotero ubicado enPraia
do Forte.
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