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Resuma O objetivo deste trabalho foi caracterizar e diaar a variabilidade genética
de 39 acessos de cevada elite da colecao de watbalbevada da Embrapa Cerrados,
utilizando marcadores moleculares RAPD. Foram usaé8dniciadores decameros para
a obtencdo dos marcadores RAPD, que foram conesrgth uma matriz de dados
binarios, a partir da qual foram estimadas as misd8 genéticas entre os diferentes
acessos e realizadas analises de agrupamento. Bbtadtns 160 marcadores RAPD,
dos quais 141 (88,12%) foram polimérficos. As diskiridades genéticas variaram de
0,049 a 0,337, entre os acessos de cevada. Osipgsn®tFC 2004033 e Prestige
mostraram maior dissimilaridade genética que osafiergendtipos. A analise de
agrupamento e de dispersdo grafica mostrou uma&nerde agrupamento entre 0s
gendtipos mexicanos e americanos. Outra tendéreiagiupamento também foi
encontrada entre os gendtipos de seis fileiras rdesg Acessos desenvolvidos e
utilizados no Brasil e também o0s gendétipos provers da Alemanha, Inglaterra e
Australia tém demonstrado a maior divergéncia geméintre si, sendo considerados
opcdes interessantes para aumentar a base gatadipeogramas de melhoramento.
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INTRODUGAO RESULTADOS E CONCLUSOES

A cevada, Hordeum vulgare sp. vulgare, — quarto cereal
mais semeado no mundo — tem se mostrado com alto
potencial para integrar sistemas de produgéao do Cerrado.
Tradicionalmente, o plantio da cultura restringe as areas
mais temperadas do Sul do pais. Contudo, a Embrapa tem
desenvolvido pesquisas com a cevada no sistema irigado
do Cerrado, demonstrando a viabilidade técnica e
economica da cultura para este sistema

No programa de melhoramento, a caracterizagdo dos
recursos geneticos @ fundamental, pois atraves desta
atividade de inovacgao, contribui-se significativamente para
os principiais ganhos qualitalivos e quantitativos da
agricultura brasileira. Por isso, torna-se fundamental um
maior conhecimento sobre os recursos geneticos de
cevada, que impactara positivamente, corroborando para
os programas de selegdo e avaliagdo de acessos da
cultura, que atendam as exigéncias do sistema produtivo
imigado do Cerrado, fixando a cevada como alternativa
agrondémica e econémica a essa regiao.

O objetivo deste trabalho foi caracterizar e quantificar a
variabilidade genética de 39 acessos de cevada elite da
colegao de trabalho de cevada da Embrapa Cerrados,
utilizando marcadores moleculares RAPD.

METODOLOGIA

Foram utilizados no estudo, Foram utilizados 39 acessos
de cevada elite, cervejeira e nua, provenientes da Colegdo
de Trabalho da Embrapa Cerrados, de origem mexicana,
estadunidense, canadense, australiana, inglesa, alema,
além das linhagens brasileiras obtidas do programa de
melhoramento de cevada da Embrapa.

O trabalho foi executado no Laboratério de Genética e
Biologia Molecular da Embrapa Cerrados. Inicialmente 48
primers foram testados para os ajustes nas reagbes de
PCR. A partir destes foram selecionados e utilizados 15
iniciadores que geraram maior quantidade e qualidade das
amplificacées: OPD (03, 07 e 08), OPF (05, 09, 14 e 20),
OPG (05,08, 15e 17), OPH (04, 12, 14 & 20).

Os marcadores RAPD gerados foram convertidos em uma
matriz de dados binarios, a partir da qual foram estimadas
as distédncias geneticas entre os diferentes gendtipos, com
base no complemento do coeficiente de similaridade de
Nei & Li e, na sequéncia, foram obtidos a matriz de
distdncia genética, o dendograma pelo método UPGMA, o
coeficiente de correlagdo cofenético (r) conforme SOKAL &
ROHLF e os graficos de dispersdo com base no uso ou
nao no programa de melhoramento de brasileiro de cevada
e quanto a origem.

RESULTADOS E CONCLUSOES

Foram obtidos 160 marcadores RAPD, dos quais 141
(88,12%) foram polimdrficos. Os iniciadores OPDO7, OPDO8,
OPF05 e OPH12 apresentaram maior nimero de bandas
polimédrficas.

Pela analise de agrupamento verificou-se a formagéo de um
grande grupo de similaridade, adotando como ponto de corte
(distancia genética media de 0,181), Esle grupo apresentou
alta estabilidade (100%) com base nas analises de
Bootstraping (Figura 1). Observa-se que todos os gendtipos
oriundos do México e dos EUA ficaram dentro deste grupo.

Dentro deste grupo principal de similaridade. pode-se
observar formag&o de subgrupos de similaridade. Um deles
envolve a cultivar BRS 195 e o genotipo PFC 2003122,
com uma disténcia genética de 0,059. Esta baixa distéancia
genetica é explicada pelo fato da BRS 195 ser o genitor do
genotipo PFC 2003122, Neste grupo de similaridade, todos
os materiais elites hexasticos, também provenientes de
selegdes e hibridagoes realizadas nos EUA, México e dos
materiais do Brasil introduzidos, selecionados ou
hibridizados juntos aos programas de melhoramentos
destes paises, ficaram agrupados. Isso indica que este
agrupamento € uma consequéncia da pressao de selegdo
gerada pelos melhoristas daqueles paises.
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Figurs 1 Andlse de sgrupamento de 39 gendlipns de revada Os valbres enconfrados nos gripos

indicam o valor pereantual de vezos que os gendtipcs e agruparam em 500 ciclos do andlice de
ping. O vaor do de corrolegdo {r) & de 0,81

Em relacdc a dispersdo dos gendtipos de cevada em
relagdo a sua caracteristica nimero de fileiras de graos por
espiga  (hexasticaldistica  ocorreu  tendéncia  de
agrupamento dos materiais genéticos hexasticos exceto
para o genotipo Nandi (Figura 2).

Considerando as diferentes origens geograficas dos
materiais genéticos de cevada observados, verifica-se a
concentragdo dos gendtipos de origem mexicana a excegéo
da cultivar Vicente Morales (Figura 2).
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Fgula 2 D|3Dersao graﬂca de 38 acessos de cevada com base na matiz de

utilizando-se 160 marcadores RAPD. (0) Brasil:
(M) México; (M) Inglaterra; (+)Alemanta; (@) EUA e | ) Austrdlia, * Hexasticos

# Verifica-se, na colecdo de ftrabalho avaliada, elevada
variabilidade genética passivel de ser utilizada no
melhoramento genético.

® Exisle estruluragao genética entre os gendlipos
avaliados, com tendéncia de agrupamento entre os
gendtipos mexicanos e estadunidenses, tendo sido
observada, igualmente, tendéncia de agrupamento para
os materiais hexasticos,

® Acessos desenvolvidos e utilizados no Brasil e da
Alemanha, Inglaterra, Austrdlia apresentam maior
dissimilaridade genética entre si, sendo opgdes para a
ampliagéo da base genética.
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