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INTRODUCAO

O Brasil € um dos mais importantes centros de diversidade do maracuja, pois muitas
espécies silvestres de Passiflora sdo nativas, notadamente, no Centro-Norte do Pais. Estima-se que
mais de 130 espécies de Passiflora sejam nativas do Brasil, apresentando ampla variabilidade
geneética, que € o ponto de partida para qualquer programa de melhoramento genético de uma
espécie. A base genética do maracujazeiro-azedo comercial para resisténcia a doencas é
relativamente estreita, sendo uma alternativa a utilizacdo de espécies silvestres para aumentar o grau
de resisténcia das cultivares comerciais a doengas.

Estudos preliminares tém mostrado que existe pouca variabilidade genética entre as
cultivares comerciais para a resisténcia a doencas (JUNQUEIRA et al., 2003). Para ampliar essa
base genética, espécies silvestres de maracuja tém sido utilizadas com sucesso em programas de
melhoramento genético, principalmente utilizando o método dos retrocruzamentos auxiliado por
marcadores moleculares (FALEIRO et al., 2008).

Marcadores moleculares do DNA tém sido utilizados como uma ferramenta auxiliar nas
diferentes etapas do melhoramento genético, desde a caracterizagdo do germoplasma até as etapas
finais de selecdo de plantas melhoradas . Neste trabalho, objetivou-se analisar e quantificar a
variabilidade genética de genotipos elite de maracujazeiro obtidos em programas de
retrocruzamento envolvendo espécies silvestres e comerciais de maracujazeiro com base em
marcadores RAPD para acompanhar a recuperacdo do genoma recorrente e quantificar a reducdo da

variabilidade genética devido aos retrocruzamentos.

MATERIAL E METODOS
Os genotipos utilizados neste trabalho foram obtidos a partir do programa de melhoramento

genético do maracujazeiro realizado pela Embrapa Cerrados visando a obtencdo de variedades mais
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produtivas, com maior resisténcia a doencas e qualidade fisico-quimica dos frutos. Para analise

molecular foram analisados 29 gen6tipos selecionados resultantes do processo de retrocruzamento,

sendo 25 de cruzamentos inter-especificos e 4 de cruzamentos intra-especificos e 3 espécies

silvestres( Passiflora edulis Sims (acesso silvestre roxo), Passiflora setacea e Passiflora caerulea),

utilizadas na base dos cruzamentos (Tabela 1).

Tabela 1- Genotipos de maracujazeiros resultantes do processo de retrocruzamento e especies silvestres
utilizadas no estudo de variabilidade genética e suas respectivas origens.

Ordem Genotipos Hibridos Origem dos hibridos
Pcr
1 P. edulis Sims - -
(acesso silvestre roxo)
2 P. setacea - -
3 P. caerulea - -
4 121 CPAC-EC4 P. caerulea x P. edulis Sims ( acesso amarelo) RC4
5 124 CPAC-EC4 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC4
6 128 CPAC- EC4 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC4
7 138 CPAC -ES4 P. setacea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC4
8 153 CPAC -EC5 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC5
9 171 CPAC -ERE  P. edulis Sims (acesso amarelo) x P. edulis Sims (Acesso roxo silvestre)
10 211 Gigante P. edulis Sims (acesso amarelo) x P.edulis Sims (acesso amarelo)
Amarelo
11 223 CPAC -EC4 P. caerulea x P. edulis Sims( acesso amarelo) RC4
12 238 CPAC -ES4 P. setacea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC4
13 239 CPAC -ES4 P. setacea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC4
14 255 CPAC -EC5 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC5
15 257 CPAC -EC5 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC5
16 265 CPAC -ES6 P. edulis Sims (acesso amarelo) x P.edulis Sims (acesso amarelo)
17 272 CPAC-ERE  P. edulis Sims (acesso amarelo) x P. edulis Sims (acesso roxo silvestre)
18 315 Gigante P. edulis Sims (acesso amarelo) x P.edulis Sims (acesso amarelo)
Amarelo
19 325 CPAC -EC4 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC4
20 331 CPAC -ES4 P. setacea x P. edulis Sims (acesso amarelo) (RC4)
21 356 CPAC -EC5 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) (RC5)
22 371 CPAC-ERE  P.edulis Sims (‘acesso amarelo) x P. edulis Sims (acesso roxo silvestre)
23 378 CPAC -ERE  P. edulis Sims (acesso amarelo) x P. edulis Sims (acesso roxo silvestre)
24 433 CPAC -ES4 P. setacea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC4
25 455 CPAC -EC5 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC5
26 456 CPAC -EC5 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC5
27 458 CPAC -EC5 P. caerulea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC5
28 468 CPAC -ES6 P. setacea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC6
29 476 CPAC-ERE  P. edulis Sims (acesso amarelo) x P. edulis Sims (acesso roxo silvestre)
30 512 Gigante P. edulis Sims (acesso amarelo) x P.edulis Sims (acesso amarelo)
Amarelo
31 519 Gigante P. edulis Sims (acesso amarelo) x P.edulis Sims (acesso amarelo)
Amarelo
32 546 CPAC - ES5 P. setacea x P. edulis Sims (acesso amarelo) RC5

O DNA genbmico de cada acesso foi extraido utilizando o método do CTAB, com

modificacbes (FALEIRO et al., 2003). Foram utilizados nove primers decameros: OPD (07, 10 e
16), OPF (01, 14), OPG (01 e 08), OPH (12 e 16). Os marcadores foram convertidos em uma matriz
de dados binarios, a partir da qual foram estimadas as distancias genéticas entre 0os acessos com

base no complemento de similaridade de Nei e Li (1979), utilizando-se o Programa Genes (CRUZ,

2001) e realizadas analises de agrupamento por meio de dendograma, utilizando-se o método
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UPGMA (Unweighted pair-group arithmetic average) como critério de agrupamento e a dispersao
gréfica baseada em escalas multidimensionais usando o metodo das coordenadas principais, com
auxilio do programa SAS (Sas Institute Inc,1989) e Statistica (STATSOFT Inc,1999).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os nove primers decameros geraram um total de 177 marcas, perfazendo uma média de 19,6
marcadores por primer. Do total de marcadores, 95% foram polimérficos. A alta média de
marcadores por primer e a alta porcentagem de marcadores polimoérficos evidenciaram alta
variabilidade genética interespecifica. FALEIRO et al. (2004) , JUNQUEIRA et al. (2006),
BELLON et al. (2007) entre outros, ja haviam relatado a alta variabilidade genética interespecifica
no género Passiflora com base em marcadores RAPD.

As distancias genéticas entre os 32 gendtipos de Passiflora variaram entre 0,035 e 0,562
(dados ndo apresentados). A menor distancia, de 0,035, foi observada entre os gendtipos 238 (P.
caerulea x P. edulis Sims - RC4) e 239 (P.caerulea x P. edulis Sims - RC4) e a maior distancia, de
0,562, observada entre os genotipos P.edulis Sims( acesso roxo silvestre) e P.setacea (0,562). A
proximidade genética entre 0s genotipos 238 e 239 ja era esperada, considerando que se tratam de
genotipos obtidos a partir do mesmo cruzamento base, estando na mesma geracdo de
retrocruzamento. A maior distancia obtida entre P.edulis Sims( acesso roxo silvestre) e P. setacea
também é compreensivel, por se tratarem de espécies diferentes.

A anélise de agrupamento e a dispersao grafica (Figuras 1) realizadas com base na matriz de
distancias genéticas demonstram a separacdo das espécies silvestres P.edulis (acesso roxo silvestre),
P.setacea e P. caerulea), que se localizam em pontos extremos do grafico. Verifica-se a formacéo
de um grande grupo contendo os hibridos inter-especificos, juntamente com os hibridos intra-
especificos envolvendo a espécie Passiflora edulis Sims cultivar “BRS Gigante Amarelo” utilizada
como genitor recorrente. Este agrupamento demonstra 0 éxito no processo de recuperacdo do

genoma recorrente pelo programa de retrocruzamentos (Figural).
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Figura 1 - Analise de agrupamento e dispersao grafica de 32 gen6tipos de maracujazeiro com base
na matriz de distancias genéticas calculadas utilizando-se 177 marcadores RAPD. Os nimeros dos

gendtipos correspondem aos informados na Tabela 1. Embrapa Cerrados/ UnB, Brasilia, DF, 2011.

CONCLUSOES

Os marcadores evidenciaram variabilidade genética entre os gendtipos estudados e
confirmaram a eficiéncia da recuperacdo do genoma recorrente dentro do programa de
retrocruzamento.
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