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Parkia platycephala Benth. ¢ uma espécie pertencente a familia Leguminosae, cuja ocorréncia
abrange a regido Nordeste do Brasil. Destaca-se pelo seu potencial madeireiro, paisagistico e,
principalmente, como forrageira, Em virtude da sua utilizagdo em varios estados do Nordeste
para a alimentacao bovina. Entretanto a fragmentagao dos ecossistemas florestais tem gerado
a perda da variabilidade genética de populagdes dessa espécie. Um passo muito importante
para promover estratégias de conservacao e uso dos recursos genéticos ¢ a verificagao

da diversidade genética. Os marcadores moleculares tém-se mostrado importantes para
quantificar a variabilidade genética em populagdes naturais, permitindo avaliar o fluxo génico,
efeitos de deriva genética e outras informagdes. Entre os marcadores moleculares, o ISSR ¢
bastante usado nos estudos de diversidade, pois tem a vantagem de gerar grande numero de
sequéncias informativas por rea¢do. Assim, o objetivo do estudo foi avaliar a diversidade
genética de 10 acessos de P. platycephala do Banco de Germoplasma da Embrapa Meio-
Norte (PI) por meio de marcadores ISSR. Amostras de folhas jovens de cada acesso foram
coletadas e a extracdo do DNA foi realizada segundo o protocolo de DOYLE e DOYLE
(1990). As extragoes de cada acesso foram quantificadas em espectrofotometro e em gel de
agarose 0,8%. Foram selecionados 12 primers ISSR desenvolvidos pela University British

of Columbia, de acordo com o nivel de polimorfismo e resolugdo das bandas. As reagdes

de PCR foram conduzidas em volume final de 10 pL, e as temperaturas de anelamento (Ta)
variaram de acordo com o especificado para cada primer. A similaridade genética foi estimada
pelo coeficiente de Jaccard e em seguida o dendrograma foi obtido pelo método UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) com indice de confiabilidade
bootstrap de 1000 repeti¢des, realizadas no programa PAST versao 3.08. Foram amplificados
113 locos, dos quais 97 polimorficos. Identificou-se a formagdo de trés agrupamentos
geneticamente distintos que surgem a partir da distancia de similaridade de 0,42. O grupo |
esta representado pelos acessos de faveira F-04, F-09, F-10, F-02 e F-01 e o grupo II, pelos
acessos F-05, F-08, F-06 e F-07; o acesso F-03 apresentou maior distancia genética de

todos os outros acessos, mostrando-se isolado no grupo III. Conclui-se que hd importante
diversidade genética entre os acessos estudados, que compdoem o BAG de forrageiras

da Embrapa Meio-Norte, e que os marcadores moleculares ISSR foram eficientes nessa
caracterizagdo e representam uma ferramenta 1til para o estudo da diversidade.
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