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Resumo: O bacurizeiro (Platonia insignis Mart.) € uma espécie frutifera nativa da Amazonia muito
utilizada na cultura alimentar nas regides Norte e Nordeste do Brasil. Devido a seu grande potencial
econdmico para as regides, a espécie vem sendo conservada em Bancos Ativos de Germoplasma
(BAG) a fim de se conhecer a variabilidade conservada. Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi
verificar a distribuicio da variabilidade genética em progénies de bacurizeiro pertencentes ao BAG da
Embrapa Amazonia Oriental por meio de marcadores ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) utilizando
a andlise de varidncia molecular (AMOVA). Foram coletadas 78 amostras de bacurizeiro pertencentes
a 16 progénies, onde sete foram coletadas no municipio de Soure e nove em Salvaterra, ambas regides
na Ilha do Maraj6. Os 78 individuos foram genotipados com 23 primers ISSR pré-selecionados.
Obteve-se 121 produtos amplificados, dos quais 52 foram polimorficos. Verificou-se que a maior
porcdo da variabilidade genética esta dentro de progénies (94%) ou de locais de coleta (98%), com
baixa diferenciacdo genética entre progénies e entre locais de coleta de bacurizeiro. Dessa forma,

pode-se concluir que os marcadores moleculares ISSR detectam variabilidade genética em bacurizeiro.

Palavras-chave: banco de germoplasma, ISSR, Platonia insignis Mart

Introducao
O bacurizeiro (Platonia insignis Mart.) € uma espécie frutifera brasileira nativa da Amazoénia. E
muito utilizada na cultura alimentar na regidao Norte e Nordeste do Brasil de diversas formas, como

sucos, doces, sorvete, geléias, licores e in natura (HOMMA et al., 2010).

Muitos trabalhos morfoldgicos de bacurizeiros sdo encontrados na literatura, porém trabalhos
com marcadores moleculares ainda sdo escassos € os acessos do BAG da Embrapa Amazonia Oriental

ainda ndo possuem um trabalho de caracterizacdo genética com marcadores moleculares. Trabalho



192 Semindrio de Iniciag¢ao Cientifica e 32 Seminario de Pés-graduacao
da Embrapa Amazonia Oriental
19 a 20 de agosto de 2015, Belém,PA.

similar foi realizado por Souza et al. (2013) com BAG de Bacurizeiro da Embrapa Meio Norte

utilizando os mesmos marcadores moleculares ISSR.

O ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) € um marcador dominante que amplifica regides entre
microssatélites, sendo utilizados na estimativa da diversidade e estrutura genética populacional, sendo
otimos indicadores para estudos de populacdes onde a caracterizagdo molecular ainda € pouco

conhecida, como no caso do bacurizeiro.

Dessa forma o objetivo deste trabalho foi quantificar a variabilidade genética entre e dentro de
acessos de bacurizeiro (P. insignis) do BAG da Embrapa da Amazo6nia Oriental, localizada no Campo

Experimental de Quatro Bocas, Tomé-Ac¢u, PA, por meio de marcadores ISSR.

Material e Métodos

Foram coletadas 78 amostras de bacuri pertencentes as 16 progénies distintas coletadas na Ilha
do Marajo, PA, sendo sete em Soure e nove em Salvaterra. As plantas estdo sediadas em Tomé-Acu,
no Campo Experimental de Quatro Bocas da Embrapa da Amazonia Oriental. As folhas de bacuri
foram levadas ao Laboratério de Genética Molecular da Embrapa Amazoénia Oriental em Belém, Para,
onde teve o DNA extraido segundo o método Doyle e Doyle (1990). O DNA extraido foi submetido a
uma eletroforese em gel de agarose a 1% corado com brometo de etidio para a quantificagdo. O DNA
foi diluido a uma concentra¢do de 10ng/ul no volume de 100ul. Foram selecionados 23 primers UBC
previamente selecionados por Souza et al. (2013) (Tabela 1) e foi feito a PCR com volume total de
20ul com 78 amostras do material extraido em seguida submetido a eletroforese horizontal em gel de

agarose a 1,5 % corado com brometo de etidio.

As imagens foram visualizadas em transiluminador de luz ultravioleta e capturadas digitalmente,
posteriormente foram estudadas e cada banda com o mesmo padriao de mobilidade foi considerada
pertencente a0 mesmo loco. Os dados foram analisados no programa GENALEX. Foram utilizadas
duas abordagens: primeiro, foi realizada a andlise entre e dentro das dezesseis progénies.
Posteriormente, foram analisados os individuos de acordo com as origens das progénies, baseando-se

em seus locais de coleta, Salvaterra ou Soure, ambas na Ilha do Maraj6, estado do Par4.
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Resultados e Discussao

Foram 121 locos amplificados com 23 primers selecionados, sendo a média de 5,0 bandas por
primer. Entre os locos amplificados, 52 foram polimérficos, e a média de polimorfismo foi de 2,32

bandas por primers.

Pela AMOVA, obteve-se coeficiente de diferenciacdo genética entre progénies ®sr = 0,05
(P>0,001), com 6% de variagdo total entre as progénies e 94% da variacdo genética foi encontrada
dentro de progénies de bacurizeiros coletados na Ilha do Marajé. Considerando os locais de coleta, a
diferenciag¢do foi menor, st = 0,025 (P>0,013), com 2% de variacdo total entre os locais de coleta e

98% dentro dos locais de coleta.

Souza et al. (2013) encontraram alta diversidade genética dentro de populag¢des de bacurizeiro
da Embrapa Meio-Norte (71,82%) em relacdo a variabilidade entre populacdes (28,18%). Deve-se
levar em consideracio que neste trabalho, Souza et al. (2013) obtiveram uma abrangente drea de coleta

desses materiais.

Tabela 1. Andlise da varidncia molecular (AMOV A) considerando estruturacio genética entre e dentro de progénies e
entre e dentro de locais de coleta das 16 progénies de bacurizeiro genotipadas com marcadores ISSR.

Fonte de variagéo GL Varidncia Variagdo (%) P Dgr

Entre progénies 15 0,31 6 0,001

0,064
Dentro de progénies 62 0,452 94
Total 77
Entre locais de coleta 1 0,067 2 0,013
Dentro de locais de coleta 76 2,67 98 0,025
Total 77 2,74 100
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Conclusao

Os marcadores moleculares ISSR detectam variabilidade genética em bacurizeiro. H4 maior
variabilidade dentro de progénies de bacurizeiros do banco de germoplasma da Embrapa Amazonia
Oriental, bem como dentro de acessos do mesmo local de coleta detectada por marcadores moleculares
ISSR. Em consequéncia, hd baixa diferenciacdo entre progénies, bem como entre locais de coleta dos

acessos do BAG.
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