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A cajazeira (Spondias mombin L.) pertence a familia Anacardiaceae, ¢ originaria da América
Tropical e amplamente disseminada no Brasil, onde seu fruto pode ser consumido in natura
ou processado, na forma de polpa, néctares, doces, sorvetes e destilados. Além de sua
importancia nutricional, ¢ também usada na marcenaria e suas cascas ¢ folhas sao utilizadas
com finalidades medicinais. Neste estudo, objetivou-se avaliar a variabilidade genética de 32
acessos pertencentes a Colecdo de Germoplasma de Caja da Embrapa Meio-Norte, por meio
de marcadores RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). As reagdes de amplificagdo
foram preparadas com o volume final de 20 pL: tampao 1,0x [20 mM Tris HCI, pH 8,0; 0,1
mM EDTA; 1 mM DTT; 50% (v/v) glicerol], 3,0 mM de MgCl,, 0,75 mM de dNTP, 0,2 uM
de primer, 1U de Tag DNA polimerase, 1 pL de DNA gendémico (~15 ng) e H,O ultrapura. O
programa utilizado no termociclador foi composto de uma etapa inicial de desnaturacdo de 1
min a 92°C, seguida de 45 ciclos de 1 min a 92°C para desnaturacao, 1 min a 35°C para
anelamento, 2 min a 72°C para extensdo e uma extensao final de 5 min a 72°C. Os produtos
das reagdes foram separados em gel de agarose a 1,5%, conduzido a 100 V por 4 horas,
corado com SYBR Safe DNA Gel Stain a 10.000X e fotodocumentado sob luz ultravioleta.
Dos 100 primers RAPD avaliados quanto a resolu¢ao e o polimorfismo de suas bandas, 21
foram selecionados produzindo um total de 145 fragmentos, sendo 115 polimorficos. O
dendograma gerado pelo método UPGMA, através do programa computacional PAST 1.34,
permitiu a separagdo dos acessos em trés grupos principais, a partir de uma similaridade
média de 68,8%. O acesso BGC 06 ficou em um grupo isolado, tendo apresentado a menor
similaridade com os demais acessos. Entre os acessos BGC 13 e BGC 14 foi verificada a
maior similaridade (85,2%). Os resultados obtidos com marcadores RAPD permitiram
constatar a presenca de variabilidade genética entre os acessos que compde a Colegdo de
Germoplasma de S. mombin, indicando que estes podem ser usados em futuros programas de
melhoramento.
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