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O barueiro (Dipteryx alata) é uma das espécies nativas do Cerrado amplamente utilizada pela populagio regional,
principalmente pela exploragao extrativista. Os marcadores microssatélites, por serem codominantes, multialélicos,
abundantes e bem distribuidos ao longo do genoma, sdo eficientes para avaliar a variabilidade genética em populagoes
naturais, o que ¢ importante para a sugestao de estratégias de conservagao e uso do barueiro. Este estudo utiliza uma
estratégia de desenvolvimento de primers que se baseia no seqiienciamento aleatério de fragmentos provenientes de

uma biblioteca gendmica “shotgun” para a deteccio de regiées microssatélites. O DNA foi extraido, a partir de folhas
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jovens de barueiro, em seguida foi quantificado e diluido para a fragmentagao em sonicador. Apds o tratamento das

extremidades dos fragmentos de qualidade e tamanho adequados, foram realizadas rea¢oes de ligagao ao vetor de

clonagem. As células transformadas foram aplicadas em placas de petri, contendo meio LB sélido com ampicilina e

tetraciclina, que foram incubadas (37°C/12h) e estocadas (4°C). As col6nias positivas foram transferidas para uma

placa (96 pogos) contendo meio liquido Circle Grow para o crescimento, secagem e posterior extragio dos plasmidios

(minipreps). O sequenciamento foi realizado no sequenciador automdtico ABI3100. As sequéncias foram depositadas no

Sistema Genoma BioFoco, que permitiu, em seguida, a busca por regides microssatélites. Os primers foram inicialmente

testados com quatro individuos e os padronizados foram avaliados, utilizando 63 individuos, quanto aos parimetros

genéticos de diversidade. Das 668 sequéncias obtidas, foram encontradas doze regi6es microssatélites que possibilitaram

a construgio dos pares de primers. Estas regides sio compostas por motivos com dois a seis nucleotideos, que variam

entre 136 a 380pb. Dez primers foram amplificados com sucesso, utilizando-se quatro individuos. Ao avalid-los com

63 individuos, cinco apresentaram padrio satisfatério, sendo que dois foram polimdérficos, apresentando trés alelos cada.
As estimativas de H_e H_ para estes locos foram 0,2946 e 0,2879, ¢ 0,1613 e 0,1429, respectivamente. As freqiiéncias
de alelos nulos foram de 0.103 e 0.113. As estimativas de probabilidade de exclusao de paternidade e probabilidade
de identidade para todos os locos foram de 0.255 € 0,0357, respectivamente. A estratégia de sequenciamento aleatério
a partir de bibliotecas “shotgun” ¢ interessante por nio realizar a etapa de enriquecimento da biblioteca para regices
repetitivas e possibilita a obtencio de diferentes regides repetitivas e nao sé as complementares as sondas utilizadas. O
namero de primers sintetizados e otimizados foi satisfatério, entretanto, foram encontrados baixo nimero de alelos e
polimorfismo, o que indica que hd a necessidade de se desenvolver mais pares de primers para uma melhor cobertura
do genoma e detecgao de variabilidade genética em D. alata. A continuidade deste trabalho poderd ser realizada pela

estratégia utilizada, pois ela se mostrou eficiente para a rdpida detecgio de regides repetitivas.
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