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Introducéo

O angico de bezerro (Piptadenia moniliformis
Benth.) é uma leguminosa que ocorre com freqliéncia
em areas de caatinga nos estados do Maranhdo, Piaui,
Ceara e Bahia. E uma espécie arborea, melifera,
pioneira, rustica e de rapido crescimento. Seus ramos
finos, junto com as folhas, servem como alimento para
animais. E adaptada a terrenos secos constituindo
importante suporte forrageiro, permanecendo verde
durante a época de seca (LORENZI, 2002).

Informacgdes sobre variabilidade dentro da espécie
inexistem o que impedem o uso do seu potencial como
forrageira. A caracterizagdo genética € um processo
que pode auxiliar em futuras escolhas de espécies de
angico a serem utilizadas na conservacdo através da
estimativa de indices de similaridade entre os
individuos analisados.

Marcadores moleculares tém sido bastante utilizados
para auxiliar o melhoramento genético, pois fornecem
um numero ilimitado de polimorfismos com base do
DNA e sdo independentes dos efeitos ambientais e do
estadio fisioldgico da planta, permitindo a identificagédo
precoce e precisa de individuos com um melhor
rendimento (LANZA et al.,2000).

Segundo BUENO et al (2001) atualmente
marcadores  moleculares  baseados em  PCR
(Polymerase Chain Reaction) destacam-se pela

facilidade de uso, rapidez, versatilidade e sensibilidade.
Dentre esses marcadores a técnica RAPD (Polymerase
ChainReaction) destacam-se pela facilidade de uso,
rapidez, versatilidade e sensibilidade. Dentre esses
marcadores a técnica RAPD (Polymerase Chain
Reaction) possui maior utilizagdo, por ser de baixo
custo e de facil implementacdo. Nessa técnica 0s
primers utilizados podem encontrar, aleatoriamente,
regides de homologia no DNA, gerando polimorfismo.

A Embrapa Meio-Norte possui um banco ativo de
germoplasma de Forrageiras Nativas com acessos de
angico de bezerro que necessitam ser caracterizados
para melhor uso da sua diversidade. Dessa forma este
trabalho teve como objetivo avaliar a similaridade
genética de nove acessos de angico de bezerro por

meio de marcadores RAPD (Polimorfismo de DNA
amplificado ao acaso).
Material e métodos

Previamente, foram coletadas folhas jovens de nove
acessos de angico de bezerro, oriundos do banco de
germoplasma da Embrapa Meio-Norte, Teresina-Pl.

Para anélise de marcadores RAPD foram usados cinco
primers dos 29 selecionados por DANTAS et al., 2010. As
reacOes de amplificagdo foram preparadas em volume final
de 20ul com 15ng de DNA molde; 2,4ul de Tamfiol, 2X;
3,0mM de MgCl,; 0,75mM de dNTPs; 0,2uM de Primer ;
1U de Taq Polimerase (SIGMA) e agua miliQ. . As reagdes
foram realizadas com uma etapa inicial de desnaturacéo de
1min a 92°C, seguida de 45 ciclos de 40seg a 92°C para
desnaturacdo, 1min a 34°C para anelamento, 2min a 72°C e

uma extensdo final de 5min a 72°C, em um
Termociclador(Verite).
Os  produtos  amplificados  foram  separados

eletroforeticamente em gel de agarose (1,5%) com tampéo
TBE (Tris-Borato-EDTA) 0,5x em voltagem constante de
110V, por aproximadamente 3 horas. Utilizaram-se como
marcadores de massa molecular os ladders de 1Kb e 50bp
(INVITROGEN). A coloracdo do gel foi realizada com
GelRed™ e 0s produtos, posteriormente,
fotodocumentados sob luz ultravioleta.

Foi construida uma matriz para os fragmentos
polimorficos amplificados codificados em sistema binério,
atribuindo-se (1) para presenca e (0) para auséncia de
banda. Somente foram consideradas as bandas que néo
deram margens a davidas. Bandas muito fracas, de dificil
resolucéo, ndo foram incluidas. Para analise dos dados,
utilizou-se o programa Past v.1.34 (HAMMER et al.,,
2001). A similaridade entre as amostras foi estimada pelo
coeficiente de Jaccard, que gerou a matriz de similaridade.
Esta analise viabilizou a construgdo de um dendrograma
que mostrou graficamente a similaridade entre as amostras.

Resultados e Discussao

Foram usados cinco primers: A04, B04, B18, K15, M11.
A matriz de similaridade demonstrou a existéncia de
variabilidade entre as amostras, com coeficientes de
similaridade variando de 0,22 a 0,75 (Tabela 1). Houve
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uma média de similaridade de 0,42. A maior
similaridade est4 entre os acessos 07 e 08 e a menor
entre os acessos 01 e 03.

A correlagdo cofenética de 0,90% indicou boa
concordancia entre a matriz de similaridade e o
dendrograma obtido e maior precisdo nas informagdes.

O dendrograma gerado permite a separacdo dos
acessos de angico de bezerro em trés grupos (Fig.1).
Tendo o acesso 03 se mostrado um genitor em
potencial para futuros programas de melhoramento
genético.

A utilizacdo de marcadores RAPD para estabelecer a
relagdo genética de germoplasmas de angico de bezerro
mostrou-se satisfatéria, pois foi possivel observar
grande diversidade genética entre 0Ss acessos
analisados.
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(@)] Tabela 1. Matriz de similaridade genética entre nove acessos de angico de bezerro gerada pelo coeficiente de Jaccard, baseado em
. E marcadores RAPD.
©
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m 2 0,44 1
3 0,22 0,44 1
Q) 4 0,56 0,48 0,33 1
(@)) 5 0,38 041 0,26 0,33 1
(qv] 6 0,39 047 0,25 0,38 0,63 1
— 7 0,51 0,58 0,23 0,39 0,48 0,46 1
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Figure 1. Agrupamento de nove acessos de angico de bezerro.
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