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RESUMO

A seringueira € uma espécie amazonica tipica de matas Umidas, varzeas e matas ciliares, podendo ocorrer
também em matas de terra firme e que apresenta grande variabilidade. Neste estudo, objetivou-se quantificar
a variabilidade entre clones elites e acessos do Banco de Germoplasma de Seringueira (BGHevea) da
Embrapa Cerrados. Foram analisando 29 acessos. Os marcadores ISSR gerados foram convertidos em uma
matriz de dados binérios, a partir da qual foi estimada a dissimilaridade genética, com base no complemento
do coeficiente de similaridade de Nei e Li. A matriz de dissimilaridade genética foi empregada para realizar
analises de agrupamento por meio de dendrograma e a dispersdo grafica baseada em escalas
multidimensionais. A andlise dos 29 gendtipos de seringueira, por meio do uso dos oito primers, gerou um
total de 101 marcadores ISSR, perfazendo uma média de 12,62 marcadores por primer. A elevada
percentagem de marcadores polimdrficos e a média de marcadores por iniciador demonstrou a alta
variabilidade genética entre os gendtipos. Observou-se que os valores de distancias variaram de 0,1 a 0,5
(dados nédo apresentados), sendo que as maiores distancias genéticas foram observadas entre os clones 763 e
Spr; 768 e 746; 769 e 735 e 752. A maior distancia entre o clone 763 e Spr era esperada, considerando que
sdo de espécies diferentes. A variabilidade genética entre os 29 gendtipos, pode ser atribuida a prépria
natureza de reproducgéo do género, predominantemente aldgama, com frequentes eventos de recombinacdo e
segregacdo. O agrupamento revelou a formacdo de diferentes grupos de similaridade. Por meio dos
marcadores moleculares ISSR foi possivel quantificar a variabilidade genética existente entre clones elite e
outros acessos do banco de germoplasma de seringueira da Embrapa Cerrados e estabelecer diferentes
grupos de similaridade.
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