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Annona squamosa L., conhecida popularmente como pinha, fruta-do-conde ou ata, pertence
a familia Annonaceae e posiciona-se como uma das fruteiras de grande interesse econdmico,
sendo destaque entre as frutas exdticas cultivadas no Brasil. Bancos de germoplasma que
contenham Annona spp. principalmente Annona squamosa, sao escassos em todo o mundo,
representando um fator limitante para exploragdo da variabilidade genética dessa espécie.
Os marcadores moleculares sdo importantes ferramentas na identificacdo de variabilidade
genética. Um exemplo sdo os marcadores ISSR (Inter Simple Sequence Repeats), que
apresentam elevado grau de polimorfismo, boa repetibilidade, boa reprodutibilidade e baixo
custo, proporcionando rapida discriminacdo entre individuos proéximos, sendo, portanto,
excelente ferramenta na caracterizagdo da variabilidade genética da espécie. No presente
estudo, o objetivo foi selecionar primers ISSR adequados a estudos genéticos de acessos de
pinha que compdem o Banco Ativo de Germoplasma de Fruteiras da Embrapa Meio-Norte.
Para extracao do DNA, foram utilizadas amostras de folhas jovens de acessos de pinha,
coletadas em Teresina, PI. A extragdo de DNA foi realizada por método baseado no principio
de membrana de afinidade. Ao todo, foram testados 18 primers e selecionados 7: UBC-836
(36), UBC-840 (21), UBC-842 (42), UBC-856 (20), UBC-889 (20), UBC-890 (35) e UBC-
891 (22), baseando-se nos critérios de maior quantidade e resolucao de bandas e grau de
polimorfismo, os quais sdo 0s mais recomendaveis na caracterizagdo da diversidade desses
acessos de pinha.
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