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INTRODUCAO

A cana-de-acucar (Saccharum officinarum L.) é uma importante fonte de alimento e
bioenergia, e um componente significativo da economia de muitos paises tropicais e subtropicais
(SMIULLAH et al., 2013), incluindo o Brasil. As cultivares modernas s&o altamente poliploides e
aneuploides, com cerca de 120 cromossomos, derivadas principalmente de hibridizagOes
interespecificas entre S. officinarum e S. spontaneum L. A origem recente de cultivares derivadas de
um germoplasma restrito pode resultar em perda de variabilidade genética (SANTOS et al., 2012).

O objetivo deste trabalho foi a caracterizacdo molecular de 55 genétipos de cana-de-agUcar
desenvolvidos pela RIDESA - Rede Interuniversitaria para o Desenvolvimento do Setor

Sucroenergético e desenvolvidos em cooperacao com a Embrapa Clima Temperado, Pelotas/RS.

MATERIAL E METODOS

Material vegetal: os gendtipos utilizados neste experimento sdo cultivados no Centro de Pesquisa
Celeste Gobbato, Fepagro Serra do Nordeste em Caxias do Sul/RS. O DNA foi extraido de folhas
jovens de 55 gendtipos de cana-de-acucar (KLEINHOFS et al., 1993) e as amostras foram ajustadas
para uma concentracdo de 10 ngpuL™. Um conjunto de 30 primers de microssatélites previamente
descritos (SINGH et al., 2010) foram testados e, destes, 16 apresentaram padrdo polimorfico e
foram analisados (SCM 016, SCM 018, SCM 021, SCM 027, SCM 032, SOMS 120, SOMS 143,
SOMS 148, SOMS 154, SOMS 156, UGSM 193, UGSM 296, UGSM 312, UGSM 565, UGSM
574, UGSM 585). As reacdes de PCR foram realizadas conforme Singh et al. (2010). Os produtos
de PCR foram visualizados através do sistema de fotodocumentacéo L-Pix (Loccus Biotecnologia)

em gel de agarose 2% corado com GelRed (Biotium).
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Analise estatistica: os produtos de PCR foram designados como “1” para presenca e “0” para
auséncia de bandas. Somente bandas que apresentaram constancia e nitidez foram analisadas e foi
construida uma matriz binéria com base nos dados obtidos. Foi calculado o numero de alelos por
loco (N;) e o numero total de alelos (Na) para cada marcador. A heterozigosidade esperada (HZ) de
cada alelo identificado foi calculada com a seguinte formula: HZ; = 1 - (Pzip + P'ia), onde Pip € Pia
sdo as frequéncias de presenca e auséncia de cada alelo. Em cana-de-aglcar, os marcadores
moleculares do tipo microssatélites frequentemente identificam muitos alelos, devido a poliploidia.
Portanto, foi utilizada a média da HZ de todos os alelos produzidos por um marcador como
indicador da heterozigosidade média (ISOBE et al., 2013). A capacidade dos primers de diferenciar
entre amostras foi acessada através do calculo do poder de resolugéo: R, = 7b,onde Ib =1 — (2 X
|0,5 — p|) e onde p é a proporcao dos gendtipos contendo a banda (DEBNATH et al., 2008). A
similaridade entre os individuos foi estimada segundo o coeficiente de Jaccard através da formula
Sij= al/(atb+c). Com base nos coeficientes de similaridade, foi construido um dendrograma,
adotando como critério de agrupamento o método UPGMA (unweighted pair-group method of
arithmetic averages) (DIAS, 1998), com o auxilio do programa NTSYSpc versdo 2.01 (ROHLF,
2000).

RESULTADOS E DISCUSSAO

A cana-de-acUcar é uma espécie poliploide com ndmero de cromossomos variavel entre
individuos, sendo dificil estabelecer um nimero maximo de alelos que podem ser visualizados em
cada loco. Neste trabalho, os 16 marcadores utilizados produziram 74 alelos polimorficos em 55
gendtipos avaliados, com uma média de cinco alelos por marcador. O numero de alelos de um
gendtipo variou de dois a nove, no marcador SOMS 156 e de trés a seis no marcador SCM 32. A
heterozigosidade esperada (HZ) para cada marcador variou de 0,10 a 0,45, com um valor médio de
0,33, enquanto que o poder de resolugéo R, variou de 0,22 a 7,02. Marcadores com maiores valores
de R, normalmente sdo capazes de distinguir mais genotipos e apresentam bandas mais polimorficas
(DEBNATH et al., 2008)

A matriz de similaridade mostrou trés pares de genotipos com mais de 80% de similaridade
genética: RB016910 X RB015895 (89%), RB005017 X RBO005014 (85%) e RB975935 X
RB867515 (83%). Por outro lado, as similaridades mais baixas entre pares de genotipos ficaram em
torno de 30%: RB016910 X RB966923 (29%), RB996519 X RB996901 (30%) e RB016910 X
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RB975042 (31%). A similaridade média entre os gendtipos analisados foi de 56% (dados nédo
apresentados).

Foi realizada analise de agrupamento baseada em 74 alelos informativos para fazer uma
comparacdo entre os genoétipos. O dendrograma, com um coeficiente de correlacdo cofenético de
0,84, mostrou diferenciacdo entre os gendtipos, porém nao houve a formacéo clara de subgrupos

(Figura 1), sendo este, um indicativo de variabilidade genética (SANTOS et al., 2012).
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Figura 1. Dendrograma representando o relacionamento entre 55 gendtipos de cana-de-agUcar
baseado em um agrupamento UPGMA a partir de 16 locos de marcadores
microssatélites. Similaridade média de 56% e coeficiente de correlagdo cofenético de
0,84. Fepagro Serra do Nordeste, Caxias do Sul, 2014.

CONCLUSOES

Foi encontrada variabilidade genética moderada entre o0s gendtipos avaliados com o
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conjunto de marcadores moleculares utilizados.
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