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Introdugéao

O género Paspalum ¢é nativo e algumas espécies
apresentam potencial forrageiro, podendo contribuir para a
diversificagdo de espécies em pastagens tropicais. Os
objetivos desse projeto foram estimar a diversidade
genética e verificar a estrutura populacional de acessos do
género com marcadores moleculares microssatélites, para
uso na conservagao e no melhoramento genético.

Resultados e Discussao

Foram avaliados 26 acessos de Paspalum spp. do Banco
Ativo de Germoplasma (BAG) do género da Embrapa
Pecuaria Sudeste, localizado em S&o Carlos-SP, bem
como das cultivares comerciais Panicum maximum cv.
Tanzania e Brachiaria brizantha cv. Marandu. Foram
genotipados 19 marcadores microssatélites, desenvolvidos
para P. notatum, P. atratum, P. regnellii e P. plicatulum. Os
alelos foram genotipados por presenca e auséncia de
bandas, a partir da qual foi construido um dendrograma
com o método UPGMA pelo coeficiente de similaridade de
Jaccard (1). O método bootstrap foi usado para avaliar a
confianga dos nés do dendrograma com 10.000 replicatas.
Foram identificados K = 7 pools alélicos através da analise
de estrutura populacional utilizando o programa
STRUCTURE 2.3.3 (2,3), os quais foram denominados
clusters de | a VIl. Os agrupamentos do dendrograma
foram visualmente comparados com os pools alélicos
identificados (Figura 1).

Houve correspondéncia entre os agrupamentos das
analises, com excegao para os gendtipos 4 e 19 do cluster
Il e o gendtipo 1 do cluster V. Isto pode ser explicado pela
analise do STRUCTURE, que revela que estes individuos
apresentam mistura de pools alélicos, o que fez com que
eles de agrupassem no dendrograma com individuos que
sado formados em sua maioria pelo pool alélico secundario
de seu genoma. O gendtipo 1 apresenta o pool alélico
verde como o segundo mais abundante, o que o levou a se
agrupar no dendrograma aos acessos 4 e 19. Estes, por
sua vez, apresentam o pool alélico turquesa em sua
composi¢cdo gendmica, o que levou eles a se agruparem
aos acessos do cluster VI no dendrograma. Isto evidencia
a importancia da analise do STRUCTURE, que permite
visualizar pools alélicos. Os trés acessos de P. notatum
avaliados (6, 7 e 10) agruparam-se em ambas as analises
e apresentaram-se homogéneos em sua constituicdo
alélica, sendo formados em grande parte pelo mesmo pool
alélico (vermelho). Estas evidéncias indicam que essa
espécie é bastante diferente em relacdo as outras e a
separagao pode ter sido evidenciada pelo uso de primers
especificos para essa espécie. Os dois acessos de P.
malacophyllum avaliados (23 e 26) se agruparam com
96% de confiabilidade no dendrograma e apresentaram-se
homogéneos em sua constituicdo alélica, sendo formados
em grande parte pelo mesmo pool alélico (amarelo).
Houve o mesmo tipo de correspondéncia para os clusters
lll, VI e VII, no entanto, as espécies agrupadas nao séo,
necessariamente, préximas taxonomicamente, o que
indica a necessidade de revisdo da identificacdo dos
acessos utilizados.
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Figura 1. Esquema comparativo entre as andlises de similaridade
genética e estrutura populacional de 26 acessos de Paspalum sp. e duas
cultivares comerciais de forrageira, a partir de 19 marcadores SSR. Cada
individuo esta representado por um numero de identificagdo. Cada um
dos genétipos esta representado por uma unica coluna fragmentada em
segmentos com tamanho proporcional a cada um dos sete pools
alélicos, cada um representado por uma cor. Os nés do dendrograma
com mais de 50% de confiabilidade e os clusters de | a VIl estdo
indicados.

Conclusoées
O estudo da diversidade genética dos acessos de
Paspalum sp. €& importante para a conservagao e
valoragdo dos recursos genéticos presentes no BAG de
Paspalum sp. como auxilio na identificacdo de espécies,
bem como para a indicagdo de possiveis genitores para
cruzamentos dentro do programa de melhoramento
genético.
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