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A familia Orquidaceae é a mais diversa dentre todas as familias de
angiospermas. No Brasil é estimada a ocorréncia de 2350 espécies, em 200
géneros. Cattleya labiata Lindl. se destaca por apresentar elevado valor
ornamental, devido principalmente, ao tamanho e exuberéancia de suas flores e
a potencialidade de hibridacdo. A perda da diversidade genética em
populacdes de orquideas é alta devido a diversos fatores antropomorficos. O
objetivo deste trabalho foi verificar a diversidade genética entre 18 gendtipos de
Cattleya labiata de uma populacao localizada em Uruburetama, CE. A extracéo
do DNA foi feita pelo método CTAB, 12 iniciadores RAPD foram utilizados para
as reacdes de PCR e geraram um total de 85 fragmentos polimérficos. As
medidas de similaridade genética foram obtidas por meio do coeficiente de
Jaccard, com auxilio do programa XILSTAT e os agrupamentos foram obtidos
por meio do UPGMA (Unweighted Paired Group Method With Arithmetic Mean)
no programa XLSTAT. A similaridade genética, entre os individuos variou de
0,692, (CE2.2 e CE2.17), a 0,870 (CE2.5 e CE2.9). Houve a separagao em

trés grupos distintos, sendo que o grupo Il apresentou 0 maior numero de



individuos (12). Foi possivel verificar os individuos mais divergentes (CE2.11 -
Gl; CE2.1 — Gll e CE2.2 - GlIlI). A caracterizagdo molecular por marcadores
RAPD mostrou-se eficiente para a andlise da diversidade genética nessa
populacao, indicando alto parentesco entre os individuos analisados.
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