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Resumo

O objetivo deste trabalho foi estimar a variabilidade genética de 20 genétipos de cana-de-agtcar, por
meio de marcadores moleculares RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). O DNA gendmico
de cada acesso foi extraido e doze primers decameros foram utilizados para a obten¢do de marcadores
moleculares RAPD, que foram convertidos em uma matriz de dados bindrios, a partir da qual foram
estimadas as distancias genéticas entre os acessos e realizadas andlises de agrupamento e de dispersao
gréfica. Foi verificada variabilidade genética entre os 20 genétipos de cana-de-acticar e uma tendéncia
de agrupamento relacionada ao programa de melhoramento genético de origem dos gendtipos.

Introducao

A cana-de-agucar é de grande importancia para a agricultura brasileira e mundial. A utilizacdo
de variedades melhoradas € o que tem permitido continuo avanco na elevacdo da produtividade
agroindustrial brasileira, mantendo o Brasil na lideranca mundial (Dieese, 2008). A variabilidade
genética é de extrema importincia em programas de melhoramento genético, sobretudo na
identificagdo de combinacdes hibridas de maior heterozigose (Silva, 2006). O uso de marcadores
moleculares € uma ferramenta valiosa, por permitir rdpido, preciso e acurado estudo da variabilidade
existente, detectando as variagdes diretamente no DNA, possibilitando comparar diferentes genétipos
quanto a variabilidade existente.

Recentemente, estd em execu¢do na Embrapa Cerrados e parceiros o projeto “Cana-de-agticar
nos Cerrados: Avaliacdo de cultivares, manejo do solo e da dgua, e impactos socioecondmicos e
ambientais”. Este projeto contribuird com relacdo ao aprimoramento dos sistemas de producdo de
cana-de-acucar nos cerrados e desenvolvimento sustentdvel do setor sucroalcooleiro na regido. A
avaliacdo de alguns dos gendtipos de cana-de-actcar que poderdo ser indicados para os diferentes
ambientes de producdo em dreas de expansdo da regido dos cerrados, para as quais informag¢des com
relacdo ao comportamento ndo estdo disponiveis, permitird quantificar a interacdo genétipo-ambiente
e identificar materiais de comportamento previsivel e que sejam responsivos as variacdes ambientais.
Para complementar tais informacdes dos gendtipos avaliados neste projeto, realizou-se este trabalho
com o objetivo de estimar a variabilidade genética entre os genétipos de cana-de-agicar com base em
marcadores RAPD.

Material e Métodos

Foram analisados 20 gendtipos de cana-de-acticar, procedentes de diferentes programas de
melhoramento, os quais estdo sendo avaliados em diferentes ambientes de producdo em &reas de
expansio da cana-de-actucar na regido dos cerrados. Os genotipos sdo apresentados na tabela 1.

O DNA gendmico de cada gendtipo foi extraido utilizando o método do CTAB, com
modificagdes (FALEIRO et al., 2003). A concentragdo e a quantidade do DNA foram estimadas por
espectrofotometria a 260 nm (SAMBROOK et al., 1989) e a relagao A,s0/Axg utilizada para avaliar a
pureza e a qualidade do DNA extraido. Primers decdmeros foram utilizados para a obtencdo de
marcadores moleculares RAPD (Tabela 2). Os marcadores foram convertidos em uma matriz de
dados bindrios, a partir da qual foram estimadas as distincias genéticas entre os gendtipos com base
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no complemento de similaridade de Nei & Li (1979), utilizando-se o Programa Genes (CRUZ, 1997)
e realizadas andlises de agrupamento por meio de dendrograma, utilizando-se o método UPGMA
(Unweighted pair-group arithmetic average) como critério de agrupamento e a dispersdo grafica
baseada em escalas multidimensionais usando o método das coordenadas principais, com auxilio do
programa SAS (SAS Institute Inc.,1989) e Statistica (Stat Soft Inc,1999).

Resultados e Discussao

Os 14 primers decameros utilizados no estudo geraram um total de 202 marcadores RAPD,
sendo que desses 105 (52%) foram polimoérficos, evidenciando a existéncia de variabilidade genética
e a eficiéncia da técnica de RAPD na deteccdo da variabilidade genética presente nos 20 gendtipos
estudados. O primer que proporcionou o maior nimero de bandas polimérficas foi o OPE-16, com 18
bandas, sendo que o OPD-04 nio evidenciou nenhuma banda polimérfica (Tabela 2). As distancias
genéticas entre os 20 gendtipos de cana-de-agucar variaram entre 0,049 e 0,179. As menores
distancias genéticas foram verificadas entre os gendtipos IAC 913186 e IAC 862480 (0,049), ambos
origindrios do programa de melhoramento do Instituto Agrondmico de Campinas (IAC). A maior
distancia genética foi verificada entre os genétipos SP 791011 e SP 801842 (0,179), originarios do
programa de melhoramento do Centro de Tecnologia Canavieira (CTC).

A partir da andlise de agrupamento (Figura 1) realizada com base nas distincias genéticas,
subdividiu-se os 20 gendtipos em pelo menos 6 grupos de similaridade genética a uma distancia
genética relativa de 0,095. O primeiro grupo foi formado por apenas um genétipo, RB 867515 do
programa de melhoramento da RIDESA - Rede Interuniversitaria para o Desenvolvimento do Setor
Sucroalcooleiro (RB). O segundo grupo foi formado, em sua maioria, por genétipos originarios do
programa de melhoramento da RIDESA e apenas um genétipo origindrio do programa de
melhoramento do CTC (SP 841431). O terceiro grupo foi formado por dois gendtipos da Ridesa (RB
965911 e RB 855536). O quarto grupo foi formado, em sua maioria, por gendtipos do programa de
melhoramento do IAC, um gendtipo (RB 855156) da RIDESA e um genétipo (SP 801816) do CTC. O
quinto e sexto grupo foram compostos, unicamente, por genétipos do programa do CTC, SP 791011 e
SP 801842, respectivamente. Desta forma, foi possivel constatar que, dentre os genétipos analisados,
aqueles origindrios do programa de melhoramento do CTC possuem maior base genética. Este fato
pode ser confirmado com base na andlise de dispersao (Figura 2). O gréfico evidencia uma tendéncia
de agrupamento dos genétipos dentro da base genética de cada programa de melhoramento, com
excecdo dos gendtipos do programa do CTC. De fato, o banco de germoplasma do programa de
melhoramento do CTC possui maior nimero de acessos que os demais programas além de ser
composto na maioria por acessos ndo melhorados e representantes das vérias espécies de cana-de-
acucar.

E importante ressaltar que, em tais estudos, deve-se aliar as informagdes obtidas por meio de
técnicas moleculares ao desempenho dos gendtipos em condi¢des de cultivo, orientando as avaliacdes
a campo. Assim, as informacdes obtidas nesse trabalho irdo complementar a avaliacdo agrondmica
desses gendtipos nas condi¢des de cerrado, que ja foi iniciada. Tais informacdes serdo valiosas para
identificar fontes de genes para utilizagdo futura que, além de prevenirem a perda desses recursos,
também poderdo ser de grande importancia para o desenvolvimento da cultura no Cerrado.

Conclusoes

Com base em marcadores RAPD, foi verificada e quantificada a existéncia de variabilidade
genética entre os gendtipos de cana-de-agucar.

Os resultados de agrupamento e dispersdo evidenciaram a tendéncia de agrupamento dos
gen6tipos de acordo com o programa de melhoramento de origem.
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Tabela 1 - Gendtipos de cana-de-acticar e seus respectivos programas de melhoramento

Tubo Genotipos Programa de melhoramento
1 RB 867515 RIDESA (RB)
2 RB 925345 RIDESA ( RB)
3 RB 835486 RIDESA ( RB)
4 RB 72454 RIDESA ( RB)
5 RB 935744 RIDESA ( RB)
6 RB 925268 RIDESA ( RB)
7 RB 758540 RIDESA (RB)
8 RB 946022 RIDESA ( RB)
9 RB 965911 RIDESA (RB)
10 RB 855536 RIDESA ( RB)
11 RB 855453 RIDESA (RB)
12 SP 791011 CENTRO DE TECNOLOGIA CANAVIEIRA (CTC)
13 SP 841431 CENTRO DE TECNOLOGIA CANAVIEIRA (CTC)
14 IAC 862210 INSTITUTO AGRONOMICO DE CAMPINAS (IAC)
15 IAC 873396 INSTITUTO AGRONOMICO DE CAMPINAS (IAC)
16 RB 855156 CENTRO DE TECNOLOGIA CANAVIEIRA (CTC)
17 TAC 913186 INSTITUTO AGRONOMICO DE CAMPINAS (IAC)
18 TIAC 862480 INSTITUTO AGRONOMICO DE CAMPINAS (IAC)
19 SP 801842 CENTRO DE TECNOLOGIA CANAVIEIRA (CTC)
20 SP 801816 CENTRO DE TECNOLOGIA CANAVIEIRA (CTC)

Tabela 2 - Primers utilizados para obten¢do dos marcadores RAPD e respectivos nimeros de bandas
polimérficas e monomérficas

Primer Seqiiéncia 5°—3” N° bandas polimérficas N° bandas monomorficas
OPD-04 TTGGCACGGG 6 0
OPD-07 GTGTGCCCCA 8 5
OPD-08 AGGGCGTAAG 10 9
OPD-16 AGGGCGTAAG 3 11
OPE-16 GGTGACTGTG 5 18
OPE-20 AACGGTGACC 2 12
OPF-01 ACGGATCCTG 4 7
OPF-14 TGCTGCAGGT 11 5
OPG-05 CTGAGACGGA 5 9
OPG-08 TCACGTCCAC 7 7
OPG-15 ACTGGGACTC 11 6
OPG-17 ACGACCGACA 10 6
OPH-12 ACGCGCATGT 8 4
OPH-19 CTGACCAGCC 7 6
TOTAL 97 105
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Figura 1 - Andlise de agrupamento de 20 gendtipos de cana-de-acticar, com base na matriz de
distancias genéticas calculadas utilizando-se 202 marcadores RAPD. O método do
UPGMA foi utilizado como critério de agrupamento.
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Figura 2 - Dispersdo grafica de 20 gendtipos de cana-de-acticar com base na matriz de

distancias genéticas calculadas utilizando-se 202 marcadores RAPD. RIDESA (o),
IAC ( ) e CTC (0).
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