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INTRODUCAO

A familia Passifloraceae € amplamente distribuida nos trépicos e regides temperadas
quentes e é composta de mais de 500 espécies, das quais aproximadamente 130 ocorrem
no Brasil (BERNACCI et al., 2005), podendo ser utilizadas como alimento, remédios e
ornamento. Cerca de 70 espécies produzem frutos comestiveis. O Brasil é, atualmente, o
maior produtor e o maior consumidor de maracuja do mundo.

Os estudos taxonémicos em Passiflora baseiam-se na caracterizagao morfoldgica e
agronOmica da planta, levando a uma classificagdo nitida até o taxon espécie. A
classificacdo botanica, muitas vezes ndao é um processo facil, considerando a alta
variabilidade intra-especifica e o efeito ambiental sobre o fendtipo diferenciador entre
espécies e variedades botanicas dentro da espécie (FALEIRO, 2007). A correta identificagao
de um acesso em um banco de germoplasma € essencial. Erros de identificagdo de acessos
em Bancos de Germoplasma, podem ser causados por problemas de homonimia (0 mesmo
nome para diferentes acessos) e de sinonimia (diferentes nomes para 0 mesmo acesso).

Marcadores moleculares podem ser utilizados para auxiliar trabalhos de classificagao
botanica e filogenia, considerando o poder de diferenciacao inter e intra-especifica, porém
estes nunca irdo substituir o trabalho essencial e de grande importancia dos botanicos e
taxonomistas (FALEIRO,2007).

O Banco Ativo de Germoplasma de maracujazeiro da Embrapa Cerrados “Flor da
Paixao”, abriga uma das maiores cole¢des de espécies de Passiflora do mundo. Algumas
duvidas quanto a classificagao taxondmica de alguns acessos tém ocorrido, a exemplo de
um acesso de Passiflora picturata Ker Gawl. e um de Passiflora hatschbachii Cervi.
Taxonomistas da equipe envolvida no melhoramento genético do maracujazeiro suspeitam
que o acesso P. picturata pertenca, na verdade, a espécie Passiflora amethystina e que o

acesso Passiflora hatschbachii seja uma variagdo da espécie Passiflora setacea. Neste



trabalho, objetivou-se investigar as suspeitas acima, analisando cinco acessos de Passiflora,
utilizando marcadores moleculares RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) como

ferramenta auxiliar.

Material e Métodos

Foram analisados cinco acessos do género Passiflora, mantidos no Banco Ativo de
Germoplasma de maracujazeiro da Embrapa Cerrados “Flor da Paixao (tabela 1). O DNA
genbmico de cada acesso foi extraido utilizando o método do CTAB, com modificacbes
(FALEIRO et al., 2003). Foram utilizados 14 primers decameros: OPD (01, 05, 08 e 11),
OPE (02, 16 e 20), OPF (08 e 14), OPG (05 e 18) e OPH (04, 12 e 15). Os marcadores
foram convertidos em uma matriz de dados binarios, a partir da qual foram estimadas as
distancias genéticas entre os acessos com base no complemento de similaridade de Nei e Li
(1979), utilizando-se o Programa Genes (CRUZ, 2001) e realizadas andlises de
agrupamento por meio de dendograma, utilizando-se o método UPGMA (Unweighted pair-
group arithmetic average) como critério de agrupamento e a dispersao grafica baseada em
escalas multidimensionais usando o método das coordenadas principais, com auxilio do
programa SAS (Sas Institute Inc,1989) e Statistica (Statsoft Inc,1999). A estabilidade dos
agrupamentos foi estimada por meio da analise de Bootstraping com 500 replicagbes por
meio do programa Genes (CRUZ, 2001).

Tabela 1. Acessos de Passiflora e seus respectivos cédigos.

Tubo Acesso Cédigo

| Passiflora amethystina SP CPAC-MJ-13-03
5 Passiflora amethystina DF CPAC-MJ-13-04
3 Passiflora picturata?? CPAC-MJ-47-01
; Passiflora setacea CPAC-MJ-12-01
5 Passiflora hatschbachii?? CPAC-MJ-50-01

Resultados e Discussao
Os 14 primers decameros geraram um total de 408 marcadores RAPD, perfazendo
uma média de 29,14 marcadores por primer. Do total de marcadores (97%) foram
polimodrficos. A alta média de marcadores por primer e a alta porcentagem de marcadores
polimérficos evidenciam alta variabilidade genética interespecifica. Faleiro et al. (2004) , Pio
Viana et al. (2003), Junqueira et al. (2006) e Bellon et al. (2007), ja haviam relatado a alta
variabilidade genética interespecifica no género Passiflora com base em marcadores RAPD.
As distancias genéticas entre os cinco acessos de maracuja variaram entre 0,282 e

0,776 (Tabela 2). A menor distancia foi observada entre P. setacea e P. hatschbachii e o



maior valor observado referem-se a distédncia entre o acesso de P. hatschbachii e
P.amethystina SP.

A distancia genética entre os dois acessos de Passiflora amethystina foi de (0,436)
uma distancia relativamente alta para acessos da mesma espécie. Existe uma suspeita que
0 acesso Passiflora amethystina SP, pertenca,na verdade, a espécie Passiflora loefgrenii
“Corupa” . As distancias genéticas entre o acesso Passiflora picturata ?? e os acessos
Passiflora amethystina SP e Passilfora amethystina DF foram de 0,562 e 0,561,
respectivamente, indicando a possibilidade do acesso Passiflora picturata ndo pertencer a
espécie Passiflora amethystina. Com relagdo ao acesso Passiflora hatschbachii ??, a
distancia genética do acesso P. setacea foi de 0,282. Esta magnitude de distancia € comum
entre acessos da mesma espécie, indicando a possibilidade do acesso de Passiflora
hatschbachii ser, na verdade, uma variagcao da espécie Passiflora setacea.

As anadlises de agrupamento via dendrograma e grafico de dispersao (Figura 1 e 2)
ilustram as distancias genéticas discutidas acima. O coeficiente de correlagao cofenética do
dendrograma (r= 0,97) revelou elevado ajuste entre a representagédo grafica e a matriz de
dissimilaridade original.
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Figura 1. Analise de agrupamento e dispersao grafica de cinco acessos de maracuja, com
base na matriz de distancias genéticas calculadas utilizando-se 408 marcadores RAPD. O
método do UPGMA foi utilizado como critério de agrupamento. Os valores encontrados nos
grupos indicam o valor percentual de vezes que os gendtipos agruparam juntos em 500

ciclos de analise de bootstraping. O valor do coeficiente de correlagdo cofenética (r) foi de
0,97.

Conclusoées
Os marcadores RAPD foram uteis como ferramenta auxiliar nos estudos taxonémicos
de acessos de Passiflora. Os resultados evidenciam que o acesso Passiflora hatschbachii??
pode ser, na verdade, da espécie Passiflora setacea e que o acesso Passiflora picturata ?7?

possivelmente é realmente uma espécie diferente da Passilfora amethystina.
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