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INTRODUCAO

O Brasil € o quarto produtor mundial de banana, tendo produzido 7,0 milhGes de
toneladas em 2008, em uma area aproximada de 500 mil hectares (FAO, 2010).

A falta de variedades comerciais de banana que sejam produtivas, com porte
adequado e resistentes as principais pragas, constituem-se em fatores limitantes da cultura,
sendo uma estratégia para a solucdo deste problema o desenvolvimento de cultivares
mediante programas de melhoramento genético (Donato et al., 2006). As cultivares mais
difundidas no Brasil sdo Macéd, Prata, Pacovan, Prata-And, Mysore, Terra e D’Angola,
pertencentes ao grupo gendmico AAB, e Nanica, Nanicdo e Grand Naine, do subgrupo
Cavendish, utilizadas principalmente para exportacéo.

A caracterizacdo agrondmica e a estimativa da variabilidade genética disponivel para
o melhoramento sédo informacdes Uteis, tanto na escolha de genitores para cruzamentos
entre genotipos divergentes quanto para explorar a heterose.

Varios marcadores moleculares, em especial microssatélites tém sido amplamente
utilizados na estimativa da variabilidade genética, na escolha de genitores e em estudos
filogenéticos em bananeira. O objetivo deste trabalho foi estimar a variabilidade genética
entre 21 cultivares comerciais de bananeira, por meio de marcadores moleculares

microssatélites.

MATERIAL E METODOS



Foram utilizados 21 cultivares de bananeira disponiveis para cultivo pelos agricultores e

registradas no RNC/MAPA. Informag8es sobre cada gendtipo encontram-se na (Tabela 1).

Tabela 1 — Cultivares de bananeira disponiveis para cultivo pelos agricultores e registradas
no RNC/MAPA. Cruz das Almas, 2010.

Cultivares Descricdo

Preciosa Tetraploide (AAAB), cruzamento entre Pacovan e o diploide M53
Japira Tetraploide (AAAB), cruzamento entre Pacovan e o diploide M53
Vitéria Tetrapléide (AAAB), cruzamento entre Pacovan e o diploide M53
Garantida Tetraploide (AAAB), cruzamento entre Prata Sdo Tomé e M53
Grand Naine  Triploide (AAA), pertencente ao subgrupo Cavendish

FHIA-01 Tetrapléide (AAAB), cruzamento entre Prata And e SH3142
FHIA-18 Tetrapléide (AAAB), cruzamento de Prata And com SH3263
Prata Ana Tripléide (AAB), mutante de Prata Comum

Pacovan Triploide (AAB), mutacdo de prata Comum

Pacovan Ken Tetrapléide (AAAB), cruzamento entre Pacovan e o diploide M53
Tropical Tetraploide (AAAB), cruzamento entre Yangambi n°2 e M53
Prata Grauda Tetraploide (AAAB), cruzamento entre 'Prata And' e SH33-93
Thap Maeo Triploide (AAB), variante da Mysore

FHIA-02 Tetraploide (AAAA), cruzamento entre Willians e o dipléide SH3393
Mysore Tripléide (AAB)

Princesa Tetrapldide (AAAB), cruzamento entre Yangambi n°2 com M53
FHIA-21 Platano tipo francés

Pioneira Tetraploide (AAAB)

Caprichosa Tetrapldide (AAAB), cruzamento entre Prata Comum e M53
Prata Baby Triploide (AAA) originario da Tailandia

Caipira Triploide (AAA) cultivar (Africa Ocidental)

Um total de 08 primers foram utilizados, seis da série AGMI desenvolvidos por

Lagoda et al. (1998) e dois da série MaOCEN obtidos por Creste et al. (2006) (Tabela 2).

Tabela 2. Locos microssatélites SSR, sequéncia repetida, nimero de alelos e conteudo
de informacédo de polimorfismo (PIC). Cruz das Almas, 2010.

Locos SSR Repeticao (F/R) Alelos PIC

AGMI103/104 acagaatcgctaaccctaatcctca/cectttgegtgcccctaa 3 0,68
AGMI187/188 gcaactttggcagcatttt/tgatggactcatgtgtacctactat 3 0,62
AGMI101/102 tgcagttgacaaaccccacacal/ttgggaaggaaaataagaagataga 2 0,49
AGMI 105/108 tcccaacccectgcaaccact/atgacctgtcgaacatccttt 4 0,55
AGMI95/96 acttattcccccgcactcaa/actctcgeccatcttcatce 2 0,37
AGMI127/128 aagttaggrcaagatagtgggatt/cttttgcaccagttgttagg 2 0,37
MaOCEN13R/13F gctgctattttgtccttggtg/cttgatgctgggattctgg 5 0,74
MaOCEN10R/10F ggaagaaagaagtggagaatgaal/tgaaatggataaggcagaagaa 4 0,60
Média 2,62 0,60

O DNA gendmico foi extraido de folhas jovens, utilizando o método CTAB (Doyle &
Doyle, 1990). As reacfes de amplificacéo via SSR’s foram completadas para o volume final
de 13 pL, contendo: KCI 50 mM, Tris-HCI 10 mM (pH 8,3), MgCl, 2,5 mM, 100 uM de cada

um dos dNTPs (dATP, dTTP, dGTP, dCTP), 0,2 puM de cada primer, 50 ng de DNA
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gendmico e uma Unidade de Tag DNA polimerase. As amplificagbes foram conduzidas em
termociclador Perkin Elmer modelo 9700, empregando-se o esquema de touchdown com
ciclo inicial de 3 min a 94° C, seguido de 40 s a 94° C, 40s a 55° C, reduzindo um grau a
cada ciclo, 1 min a 72° C, num total de 10 ciclos, seguido de 25 ciclos de 40s a 94°C, 40s a
45°Ce60sa72°C.

Os fragmentos foram separados em géis de agarose a 3% (invitrogen) e os produtos
da amplificacdo foram corados com brometo de etideo para visualizacdo dos alelos. Os
fragmentos amplificados foram avaliados como auséncia (0) e presenca (1). A similaridade
genética entre todos os 21 genotipos foi calculada a partir do coeficiente de Jaccard. As
similaridades genéticas foram utilizadas para fazer o agrupamento dos gendétipos pelo
método UPGMA por meio do software NTSYS-pc (Rohlf, 2000).

RESULTADOS E DISCUSSAO

O namero de alelos obtidos foi de 21, com média de 2,62 alelos por primer. O maior
numero de alelos foi identificado no primer MaOCEN 13 (5 alelos) e o menor numero nos
primers AGMI101/102, AGMI 95/96 e AGMI127/128 (2 alelos). O conteudo de informacéao
de polimorfismo (PIC) variou de 0,68 para o primer AGMI 187/188 a 0,74 para o0 primer
MaOCEN 13, com média de 0,60 (Tabela 2).

O dendrograma das similaridades genéticas baseada em SSR, obtido pelo método
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Figura 1. Similaridade genética entre 21 cultivares de bananeira, obtida a partir do
coeficiente de Jaccard, com base nos marcadores microssatélites. Cruz das Almas, 2010.
Neste trabalho, foi possivel observar o agrupamento entre cultivares com base em

sua genealogia, entre elas os hibridos Preciosa, Japira e Vitoria, do grupo AAAB (hibridos
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obtidos a partir do cruzamento entre Pacovan e do dipléide M53). A presenca da cultivar
Garantida junto a esse grupo justifica-se em razdo de todos os hibridos compartilharem do
mesmo genitor masculino, o dipléide M53.

As cultivares FHIA 01 e FHIA 18 agruparam juntas, provavelmente devido ao grau de
parentesco, uma vez que ambos sao hibridos de Prata And. Resultado semelhante foi
observado entre as cultivares Prata And e Pacovan, dois mutantes de Prata Comum.

As cultivares Thap Maeo e Mysore agruparam juntas, fato justificavel em funcéo da
‘Thap Maeo’ ser uma mutacédo de Mysore.

Pelos resultados é possivel inferir sobre a existéncia de variabilidade genética entre
0s cultivares comerciais de banana, fato que permite o uso deste germoplasma em

programas de melhoramento visando o desenvolvimento de novos hibridos de bananeira.

CONCLUSOES

1. Os marcadores SSR detectam variabilidade genética em bananeira.
2. O germoplasma avaliado possui variabilidade suficiente para o melhoramento

genético da fruteira.
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