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ANALISE DA VARIABILIDADE GENETICA E CARACTERIZACAO MOLECULAR DE ACESSOS DO
BANCO DE GERMOPLASMA DE PIMENTAS E PIMENTOES (Capsicum spp.)
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Pimentas e pimentbes (Capsicum spp.) representam importante segmento do mercado de hortalicas para
tempero e consumo in natura no Brasil e no mundo. O cultivo brasileiro é extenso e demanda novas
variedades mais produtivas, bem como pelo desenvolvimento de variedades com frutos com diferentes
tamanhos, cores, sabores e pungéncias. O programa de melhoramento de Capsicum visa atender a
essas demandas utilizando dados de variabilidade genética obtidos em estudos de caracterizacédo
morfoldgica, agronOmica, genética e molecular de acervos genéticos mantidos em bancos de
germoplasma. Este trabalho teve como objetivo a caracterizagdo molecular de variedades cultivadas de
pimentas e pimentdes conservadas no Banco de Germoplasma de Capsicum da Embrapa Hortalicas.
Padrées de amplificagdo de DNA de diferentes acessos foram analisados em varios locos distribuidos ao
acaso por todo genoma de Capsicum através da técnica de RAPD (“Random Amplified Polymorphic
DNA"). O germoplasma analisado incluiu 521 acessos de pimenta separados em quatro espécies
cultivadas: C. annuum var annuum (354 acessos), C. baccatum var. pendulum (61 acessos), C.
frutescens (23 acessos) e C. chinense (83 acessos). A amplificacdo ao acaso de fragmentos de DNA no
genoma de cada acesso foi realizada através da reacao de polimerase em cadeia (PCR) utilizando 21
oligonucleotideos previamente selecionados pela alta capacidade multiplex. Centenas de fragmentos
RAPD polimérficos foram gerados dos quais 89 foram selecionados para a andlise. A construcdo de
dendrograma possibilitou visualizar a estruturagdo do germoplasma em conjuntos de acessos agrupados
de acordo com as quatro espécies estudadas. O grupo de C. baccatum var. pendulum foi o que mais se
distanciou das outras espécies, com o coeficiente de similaridade médio (Jaccard) estimado em 0,34 e
ampla variabilidade genética entre os acessos. Os acessos agrupados como C. frutescens apresentaram
baixa similaridade genética média com os demais grupos (0,40). Entretanto a variabilidade genética
dentro do grupo é extensa, com coeficientes de similaridade variando de 0,44 e 0.86. Os acessos de C.
chinense também apresentaram grande variabilidade genética (0,46). O grupo de C. annuum var.
annuum, espécie mais intensamente domesticada, apresentou formacédo de varios subgrupos revelando
uma base genética estreita, a maioria com coeficiente acima de 0,70. A alta similaridade genética entre
alguns acessos de C. annuum var. annuum sugere que fontes comuns de resisténcia ou de genes de
interesse econd6mico foram utilizadas no desenvolvimento de variedades comerciais deste grupo
provavelmente através de programas de retrocruzamento. A compilacdo de informag8es biolégicas de
cada acesso é fundamental para o direcionamento de cruzamentos em experimentos de sele¢do artificial.
A disponibilidade destes dados facilita o0 uso adequado deste germoplasma em programas de
conservacdo e de melhoramento genético para o desenvolvimento de gendtipos de interesse do
agronegdcio brasileiro.
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