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1- INTRODUCAO

O pinhdo manso (Jatropha curcas L.) é uma
espécie oleaginosa perene pertencente a familia
Euphorbiaceae, de facil propagacdo e que pode apresentar
relevante importancia social e econdmica para o Brasil,
especialmente como fonte de biocombustivel (Laviola et al.
2010). Essa espécie ainda é pouco estudada nos diversos
aspectos  agrondmicos, fisioldgicos, moleculares e
fitopatoldgicos.

Segundo Saturnino et al. (2005), a maioria dos
paises interessados na cultura do pinhdo manso esti
estudando a diversidade genética dessa espécie e fazendo a
coleta de germoplasma, dentro de seu proprio territério. No
Brasil ndo é diferente, e assim como em outros estados, no
Rio Grande do Sul, a planta existe de forma espontanea
(Casagrande Junior et al., 2007).

A andlise da distancia genética é uma ferramenta
auxiliar de grande importdncia em programas de
melhoramento, pois é um elo entre a conservagdo e a
utilizagdo dos recursos genéticos disponiveis. As medidas
de distdncia genética podem ser estimadas com base na
avaliacdo morfoldgica (Cruz e Regazzi, 1997), por meio de
dados moleculares através do polimorfismo de DNA
(Oliveira, 1998; Diniz Filho, 2000), ou ainda mediante
informacBes disponiveis da genealogia (Loiselle et al.,
1991; Barbosa-Neto et al., 1996; Kim e Ward, 1997; Van
Beuningen e Buseh, 1997). Neste sentido, Objetivou-se com
este trabalho avaliar as distancias genéticas entre acessos de
pinhdo manso a partir de dados moleculares e morfol4gicos.

2 - MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado no campo
experimental e no Laboratério de Biologia Molecular da
Embrapa Clima Temperado, Pelotas — RS (coordenadas
geograficas: 31°40'47"S e 52°26'24"W; 60m de altitude)
utilizando-se os 18 acessos que compdem a colecdo de
trabalho da Embrapa Clima Temperado.

A extracdo do DNA foi realizada a partir de
tecidos de folhas jovens de pinhdo manso, segundo o
protocolo Ferreira e Grattapaglia (1996). Foi realizado um
“screening” dos “primers” de modo a selecionar os
melhores “primers” para o presente estudo. Dos 48 pares de
primer testados foram selecionados os mais polimérficos.
As reacdes de amplificacdo foram desenvolvidas utilizando
GOTagq Green Master Mix®, segundo o protocolo proposto
pelo fabricante. O programa de amplificacdo foi constituido
por 30 ciclos, com temperatura de anelamento dos primers

de 60°C. O produto da amplificacdo foi separado em gel de
agarose 3,5%, e visualizado em luz ultravioleta por meio de
coloracdo com brometo de etidio.

As amplificacfes obtidas foram classificadas
independentemente conforme presenca (1) e auséncia (0) de
bandas. Os dados gerados foram utilizados para o célculo
da similaridade genética entre todos os pares de individuos,
com o auxilio do programa computacional NTSYS pc 2.1
(Rohlf, 2000).

As caracteristicas morfolégicas avaliadas foram:

namero de inflorescéncias, nimero e peso de frutos, e
percentagem de plantas com oidio.
Para o célculo da similaridade genética, foi utilizado o
coeficiente de Dice (Dice, 1945) e com base na matriz de
similaridade foi gerado um dendrograma por meio do
método de agrupamento UPGMA. Para a verificacdo do
ajuste entre a matriz de similaridade e o respectivo
dendrograma, foi estimado o coeficiente de correlagdo
cofenética (r), conforme Sokal e Rohlf (1962).

3- RESULTADOS E DISCUSSAO

O dendrograma obtido a partir da anélise
molecular (Figura 1) apresentou uma similaridade média de
0,73. O emprego da similaridade média como critério para a
separagdo propiciou a visualizagdo de trés grupos, sendo
que no grupo Il ficaram os acessos L1P20-1°, L3P7-1°,
L7P10-1°, L1P10-1°,  L2P19-1°, L1P9-1°. Neste
agrupamento foi possivel verificar que o genétipo L1P20
foi o mais distante em relacdo aos demais acessos. O grupo
I conteve os acessos L1P10EN e L1P1EN; e no grupo Il
ficaram os acessos L3P11EN, L3P3EN, L3P18EN, L8P5-
2°, L3P1EN, L6P9-2°, L6P3-2°, L8P10-2°, L5P11-2°
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Figura 1. Dendrograma de 18 acessos de pinhdo manso obtidos a
partir da analise molecular de microssatélites utilizando o indice
de similaridade de Dice (1945) e o método de agrupamento
UPGMA. O valor do coeficiente de correlagdo cofenética (r) é de
0,78. Embrapa Clima Temperado, Pelotas-RS, 2010.
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Quanto aos  caracteres  morfol6gicos, o
dendrograma obtido apresentou uma dissimilaridade média
de 0,70 (Figura 2). A analise dos quatro caracteres
morfoldgicos gerou agrupamentos que evidenciaram a
separacdo dos acessos em trés grupos principais, como
segue: O grupo 11l foi 0 que conteve a maioria dos acessos
como segue: L1P9-1°, L3P1EN, L4P5-2°, L3P18EN,
L3P3EN; L1P10-1° L8P5-2°, L8P10-2°, L1P20-1° L6P9-
20, L5P11-2° L1P1EN, L6P3-2° ¢ L1P10EN. O grupo Il foi
formado por dois acessos; L3P7(1°) e L2P19 (1°). O
genotipo L7P10(1°) foi o que mais se distanciou, formando
o grupo 1.
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Figura 2. Dendrograma de 18 acessos de pinhdo manso obtidos a
partir de quatro caracteres morfoldgicos da planta utilizando o
indice de dissimilaridade de Dice (1945) e o método de
agrupamento UPGMA. O valor do coeficiente de correlagdo
cofenética (r) é de 0,84. Embrapa Clima Temperado, Pelotas-RS,
2010.

Neste segundo dendrograma foi possivel verificar
distanciamento dos acessos L2P19(1°), L3P7(1°) e
L7P10(1°) em relagdo aos demais, sendo que este Ultimo
apresentou maior dissimilaridade formando o grupo | (Fig.
2).

Quando se compara os dados apresentados pelos
dois dendrogramas, pode-se verificar que 0s acessos mais
dissimilares que formam os grupos | (L7P10(1°)) e Il
(L3P7(1°) e L2P19(1°)) do segundo dendrograma, estdo no
grupo 111 do primeiro dendrograma (Figura 1).

A avaliacdo utilizando marcadores moleculares
microssatélites, em conjunto com caracteres morfolégicos
tem confirmado a existéncia de grande variabilidade
genética entre acessos de pinhdo manso.

Embora as caracteristicas moleculares e
morfoldgica possam ser utilizadas com éxito para se
mensurar 0s distanciamentos genéticos entre acessos de
pinhdo manso, 0s resultados ndo serdo necessariamente
iguais, devido ao fato de se utilizarem de critérios diferentes
para o calculo da similaridade. Neste contexto, torna-se
necessario avaliar um nimero maior de caracteres
morfologicos nas diferentes fases do desenvolvimento da
cultura.

4 - CONCLUSOES

1) Os acessos L7P1(1°), L3P7(1°) e L2P19 (1°), sdo
os que apresentam maior distanciamento em relagdo aos
demais acessos estudados.

2) Tanto o método molecular como o morfologico
pode ser empregado com €xito para se mensurar a distancia
entre acessos de pinhdo manso.
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