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Introdução: 
 
 A seringueira [(Hevea brasiliensis (Willd. Ex Adr. De Juss.) Muell. Arg.] nativa da Região 
Amazônica (GONÇALVES et al., 1989), pertence à família Euphorbiaceae (TRINDADE; LAMEIRA, 2014) 
e é a espécie mais importante e explorada do gênero Hevea (MORENO et al., 2005). 
Dados do International Rubber Study Group (2018) apontam que, em 2017, a produção mundial de 
borracha natural foi de 13,5 milhões de toneladas. No Brasil, a produção foi de, aproximadamente, 32,2 
mil toneladas (IBGE, 2017). Entretanto, a produção de borracha natural brasileira tem sido insuficiente 
para suprir a demanda das indústrias nacionais, sendo necessário importar até dois terços de borracha 
natural para abastecer as fábricas (EMBRAPA, 2016). 
 O melhoramento genético contribui significativamente nesses casos, possibilitando a obtenção de 
acessos com maior produtividade (SILVA et al., 2014). Para isso, é importante caracterizar a diversidade 
genética existente nas coleções ex situ (bancos de germoplasma) (SOUZA et al., 2015). Para acessar a 
diversidade genética das coleções, marcadores microssatélites ou SSR (Simple Sequence Repeats) têm 
sido empregados com sucesso nessas populações (GOUVÊA et al., 2010; SILVA et al., 2016), pois são 
altamente polimórficos, multialélicos e codominantes (FORTES et al., 2016). Assim, o objetivo deste 
trabalho foi analisar a diversidade e variabilidade genética de 14 acessos de H. brasiliensis com uso de 
marcadores microssatélites. 
  
Material e Métodos: 
  
 Foram coletadas amostras foliares de 14 genótipos de H. brasiliensis do jardim clonal 
localizado na Embrapa Acre e levados ao Laboratório de Morfogênese e Biologia Molecular. 

Utilizou-se o protocolo descrito por Doyle e Doyle (1990) com modificações para a extração 
do DNA. A quantificação do DNA foi realizada por eletroforese em gel de agarose 1%. As reações de 
amplificação seguiram o protocolo de Schuelke (2000). Foram utilizados sete microssatélites 
desenvolvidos para seringueira (LE GUEN et al., 2009). Os produtos das amplificações foram 
visualizados em gel de agarose 3%. 
 Organizados em multiplex, de acordo com amplitude dos locos e do fluoróforo utilizado, as 
amostras foram genotipadas em sequenciador automático AB 3500xL (Applied Biosystems) no 
Laboratório de Análises Genéticas e Moleculares da Universidade Estadual de Campinas. No 
sequenciador, os tamanhos dos fragmentos foram detectados de acordo com o padrão GeneScan-
600 (LIZ), e visualizados em eletroferograma no programa GeneMarker 2.7.4. 
 Para a caracterização da diversidade genética foram calculados o número de alelos (N) por 
loco, a Heterozigosidade esperada (HE), Heterozigosidade observada (HO) e o conteúdo de 
informação polimórfica (PIC). As estimativas foram obtidas pelos softwares TFPGA (MILLER, 1997) e 
GDA (LEWIS; ZAYKIN, 2007). Utilizou-se a distância genética modificada de Rogers (WRIGHT, 
1978) e foi feito um dendograma pelo critério de agrupamento UPGMA (Unweighted Pair Group 
Method With Arithmetic Mean). 
   
Resultados e Discussão: 
 
 Para os sete microssatélites testados, o número de alelos (N) variou de seis (BAC55-B02) a 
12 (A2736) com média de 9,14 alelos por loco. Em um estudo com 30 genotipos houve variação 
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entre seis a 18 com média 13,4 alelos por loco (DOURADO, 2016).  
A heterozigosidade esperada (HE) foi alta, variando de 0,77 (A2365) a 0,91 (A2736), com 

média de 0,85. Um estudo com 1.117 acessos de seringueira, com 13 microssatélites, onde foram 
utilizados os sete locos do presente estudo, os valores de HE variaram entre 0,63 e 0,84 com média 
de 0,76 (SOUZA et al., 2015). Assim, mesmo com um número amostral reduzido, nota-se que há 
variabilidade genética entre os genótipos e é representativa da diversidade da espécie. 

A heterozigosidade observada (HO) apresentou de 0,57 (TA2163) a 1 (A2406 e BAC55-B02), 
com média de 0,76. Souza et al. (2015) encontrou intervalo de HO, entre 0,57 a 0,69 e média de 0,64. 
Altos valores de HO são esperados em espécies alógamas, como a seringueira, pois há predomínio 
de reprodução cruzada. Como os clones são propagados por enxertos, a heterozigosidade é 
conservada. 
 O valor de PIC variou de 0,75 (A2365) a 0,88 (A2406). De acordo com Botstein et al. (1980) o 

valor de PIC superior a 0,5 é considerado um marcador altamente informativo. Portanto, os 

resultados deste parâmetro indicam que a variabilidade foi acessada com marcadores 

significativamente polimórficos para as estimativas genéticas. 

 Com base no agrupamento UPGMA não foram identificados acessos redundantes. 
 
Conclusões: 
 
 Os sete microssatélites testados foram altamente polimórficos, e eficientes para caracterizar a 
diversidade e diferenciar os acessos e não foi constado redundância entre os genótipos. 
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