3 Hote! Monte Real * Aguas de Linddla * Sio Paulo * Brasil

, 6

(i’ “ Resumos do 51° Congresso Brasileiro de Genética « 7 a 10 de setembro de 2005

L
el =y’ www.sbg.org.br - ISBN 85-89109-05-4

PRI O RN A LGOI

nissiichel SEENED

Hamze, AAL; Kalil Filho, AN; Bertdo, MR; Santos, AF: Neves, EJM: Sousa, VA
Departamento de Ciéncias Bloldgicas — Universidade Esladual Paulista “|ilio Mesquita Fitho™ - Unesp. Embrapa Florestas — Empresa
Brasilcira de Pesquisas Agropecudrias.

Caracterizacio da variabilidade
genética de pupunha (Bactris gasipaes
Kunth) mediante o uso de marcadores
moleculares do tipo RAPD(Random
Amplified Polymorphic DNA)

Pesquisas com pupunheiras (Bactris gasipaes Kunth) tém sido intensificadas em vdrios paises devido
ao crescente uso dessa espécie para a produgio agricola de palmito, em substituigdo a exploragio
predatéria de palmeiras silvestres. Por ser uma espécie ainda pouco estudada, pesquisadores utilizam
diferentes caracteres para avaliar o crescimento e a comparagdo de resultados. O presente trabalho
visa A padronizagfio de medidas a serem usadas em estudos genéticos, visando a produgio de palmito.
Um objetivo importante do manejo genético de populagdes é a retengiio da variabilidade genética,
em parte reduzida pelo endocruzamento. Com o rdpido avango das técnicas de genética molecular nos
Gltimos anos percebeu-se que muitas destas podem contribuir consideravelmente para o manejo de
espécies ameagadas de extingdo e para a conservagio da biodiversidade. No presente trabalho foram
analisados 400 exemplares da espécie Bactris gasiapes Kunth (Pal/mae, Plantas) com o objetivo de
contribuir com informages sobre a variabilidade genética destas plantas. Amostras de folhas foram
coletadas de plantas fornecidas pela Embrapa Florestas — Empresa Brasileira de Pesquisas Agropecudrias
(Colombo — PR). A extragdo e quantificagio do DNA gendmico foi feita de acordo com a técnica de
PAZINI, 1999. Para a detec¢io de polimorfismo genético foi empregado a técnica de marcadores
moleculares RAPD(Random Amplified Polymorphic DNA) e, para a anilise dos dados, o programa
NTSYS-pc versio 2.02g, cujas similaridades de_Jaccard foram estimadas para agrupamento das plantas
com UPGMA. Para a detecgiio da variabilidade também foi empregada a técnica de PCR(Polimerase
Chain Reaction), 14 primers foram testados e geraram 82 marcadores, onde 72 foram polimétficos no
conjunto das plantas. Detectou-se uma similaridade entre os individuos de 0,535, considerada pequena
)d que é uma distincia esperada entre espécies. Conclui-se que é necessdrio unir dados genéticos com
morfoldgicos para obter um resultado mais preciso, que possa auxiliar ainda mais na retengiio da

variabilidade genética, para uniformizar os padrdes de produgo dessa espécie. I}
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