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Dentre as espécies endémicas da flora brasileira, espécies da sec¢do Caulorrhizae (Arachis pintoi e
Arachis repens) vém despertando interesse na agropecuaria. Os marcadores moleculares sao
ferramentas utilizadas para acessar variagdes no genoma, possibilitando estimar diversos parametros
genéticos. O objetivo do estudo foi avaliar a diversidade genética dos acessos de A. pintoi e A.
repens do banco ativo de germoplasma da Embrapa Acre por meio de marcadores microssatélites. O
estudo foi realizado com 106 acessos. Os fragmentos amplificados foram separados em gel
desnaturante de poliacrilamida (5%). Apés a corrida, foi realizada a coloragdo com nitrato de prata.
Foram testados 17 microssatélites. As distancias genéticas foram geradas no programa TFPGA,
utilizando o coeficiente de Rogers Modificado. As estimativas de heterozigosidade esperada (Hg) e
observada (Ho), riqueza alélica e indice de fixagao foram estimados no programa GDA. Para andlise
da estruturagcdo genética sem hierarquizagéo, foi utilizado o programa STRUCTURE. Dentre os 17
locos testados, 10 (58,8%) foram polimérficos. Foram observados 129 alelos nos acessos de A. pintoi
e 81 em A. repens. Os valores de Hg foram moderadamente altas, com médias de 0,73, 0,71 para A.
pintoi e A. repens, respectivamente. Os valores médios de Hp para A. pintoi, A. repens foram de 0,33
e 0,43, respectivamente. Observou-se na andlise de alelos privados um total de 65 alelos. Treze
alelos (20,3%) eram exclusivos de A. pintoi, dois alelos (3,1%) de A. repens e 50 alelos (78,1%) foram
compartilhados entre as duas espécies. De acordo com o dendrograma obtido foi possivel verificar a
variabilidade entre os acessos, porém sem a estrutura de diferenciacdo genética que possibilite a
formacado de grupos. A menor distancia (0,16) foi observada entre os acessos Apl09 (A. pintoi) e 0
Ar106 (A. repens). Por sua vez, a maior distancia genética (0,96) foi observada entre os acessos
Apl28 (A. pintoi) e Arl05 (A. repens). Na andlise bayesiana, verificou-se que o valor de K mais
provavel foi K=2. Verificou-se a separacado dos acessos de A. pintoi e A. repens em dois pools
génicos. No primeiro pool génico foram alocados 44 acessos de A. pintoi e 18 de A. repens. No
segundo pool génico foram alocados 40 acessos de A. pintoi e quatro de A. repens. Estudo de
filogenia molecular identificou a origem monofilética entre A. pintoi e A. repens. Portanto, as duas
espécies apresentam similaridade, pois possuem um mesmo ancestral e a partir do mesmo pool

genético. Os locos microssatélites foram eficientes para o estudo de caracteriza¢do do germoplasma.
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