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Marcadores microssatélites sdo uma das ferramentas mais eficientes para discriminacéo de individuos
e estudos de parentesco. A andlise estes locos via PCR usando primers marcados com fluorocromos e
deteccéo com sequenciador de DNA permite a geracao de dados com alta acuracia e eficiéncia. Neste
estudos utilizamos trés sistemas de genotipagem semi-automatizados, baseados na amplificacdo de nove
microssatélites, para acessar a variabilidade destes locos em cinco procedéncias de E. grandis. Um conjunto
de 48 individuos de cada uma das procedéncias: Atherton, Davies Ck., Mt. Spec, Tinaroo e Wild River,
foram usados para a geracao de tabelas de freqiiéncias alélicas. Diversos parametros de contetddo de
informacgéo genética foram estimados, incluindo a heterozigosidade esperada (H,), contetdo de informacéo
de polimorfismo (PIC), a probabilidade de identidade (1) e o poder de excluséo (Q). Todos os microssatélites
foram considerados altamente informativos, com H_ e PIC variando de 0,72 - 0,93 e 0,69 - 0,93,
respectivamente. A probabilidade de encontrar dois individuos com o mesmo genotipo para os locos avaliados,
ou a probabilidade de identidade combinada, foi inferior a 1.104. O poder de excluséo, por sua vez, foi
superior a 99,99%. O teste exato de Fisher mostrou que ha diferencas significativas na distribuicdo de
frequiéncias alélicas entre procedéncias, para todos os locos (p < 0,01). Finalmente, para analisar a
variabilidade genética entre e dentro das procedéncias, foi feita uma andlise da variancia molecular (AMOVA).
Conforme esperado, observou-se uma diferenca significativa entre as procedéncias (P < 0,05), a qual foi
responsavel por apenas 8,02% da variagao, cujo restante (91,98%) foi detectado dentro de procedéncias.
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