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MARCADORES MICROSSATELITES EM PESSEGUEIRO: IDENTIFICACAO GENETICA

ResumoO objetivaleste trabalhdoi caracterizar dozgendtiposde pessegueiro por meio oito
marcadores microssatélitesjsando a identificacdo de cultivaiTodos olocos microssatélites
testados amplificaram parad2 genotipo, resultandona identificacdo de 2alelos, sendo o loco
amplificado com @rimerBPPCTO01 o que apresentou maior diversidadi&ice, com identificacdo de
seis fragmentoA. analise de crelacdo cofenética entre o deogirama e a matriz cdissimilaridade
foi de 81,25%. Dois grandesgrupos foranrmados, separando visivelmente os genotipos
destinacdo para Mesa dos genol para Industria. Fopossivel discriminar genotipos oriurs de
cruzamento com 0S mesmos genitores, comproveo grande potencial discriminatério ¢

marcadres SSR, mesmo quando analisados genide pessegueiro com alto grau de parent

Palavras-chavecaracterizacdo molecu,Prunus persica, SSR

Introducao

O pessegueiroPrunus persica (L.) Batsch] € ma das frutiferas de carc predominantes em
todo o mundo, com elevado numero de cultivarestentiss (ARANZANA et al., 2010).Embora
exista variabilidade entre os gendtipos, estes es@iomuitos casos, morfologica e agronomicam
muito semelhantes,que dificulta o trabalho de identificacéo e canazsgio.

Como alternativa, genotipagem com marcadores moleculares ofergumas vantagens, uma
vez que a caracterizacdo molecular é independasteanhdicdes ambientais, do estadio fenoldgic
planta e apresenta a possibilidade de ser realipa@tacemente e de forma rapida (BERNET e
2003).Desta forma, marcadom®leculares, especialmente marcadores Sfltamente polimaorficos,
codominantes e qu®bedecem aos padroes de herangca mend), sdao muit eficazes na
identificacdo de cultivares, andlise da variabdelgenética naintroducéo de novas varieda, com
a finalidade de testar a DHPistincdo— Homogeneidade Estabilidade), necessaria para o regisi
protecao de cultivargsIMA et al., 2007).

Portanto, o objetivo deste trabo foi verificar a viabilidade daitilizagdo dos marcador:

microssatélitesa caracterizacdo genotipos de pssgueiro visando a identificacdo gené
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Material e Métodos
No total, foram caracterizadcl2 acessosde pessegugimcluindc as cultivares lancadas
recentemente pelo Programa de Melhoran Genético de Pessegu¢e da Embrapa Clima
Temperado (RubimeBon&o, Ambar, Libra e Kampai), as cultivamais plantadas na Regido Sul
Pais Chimarrita, Auroral, Maciel, Jade Esmeralda)e os genoétipos em fase registro junto ao
Ministério da Agricultura (@scata 1032 Cascata 730\ caracterizagdo das cultivares foi realiz

com base em oitlmcos microssatélite(Tabela 1).

Tabela 1.Locos microssatélitagtilizadosna caracterizacéo de 12 genoétipos de pesseguepersica).

Loco SSR Sequéncifoward Sequénciareverse Cromossomo
BPPCT020 CGTGGATGGTCAAGATGC ATTGACGTGGACTTACACGTG I
pchgms 1 GGGTAAATATGCCCATTGTGCAATC GGATCATTGAACTACGTCAATCCTC Il
BPPCT009 ATTCGGGTCGABTCCCT ACGAGCACTAGAGTAACCCTCTC v
BPPCT015 ATGGAAGGGAAGAGAAATCG GTCATCTCAGTCAACTTTTC(G v
BPPCT014 TTGTCTGCCTCTCATCTTAACC CATCGCAGAGAACTGAGAGC Vv
BPPCT017 TTAAGAGTTTGTGATGGGAACC AAGCATAATTTAGCATAACCA AGC Y,
UDP98-407 AGCGGCAGGCTAAATATCAA AATCGCCGATCAAAGCAAC VI
UDP98-405 ACGTGATGAACTGACACCCA GAGTCTTTGCTCTGCCATC( VI

As reac@s de PCR foram realizadas em volume final de 10 pL, contenccada amostra 1,0
pnL de DNAgendmico (10ng/pL); 2,5 pL primer (forward e reverse) na concentracdo (1,0 uM;e
5,0 pL do mix Go Tag Green Mas(Promega).O programa de amplificacdo foi executado
termociclador modelo GeneAmp PCR System ! de acordo comosegue: ciclo inicial de
desnaturacao a 94° por 1 minuto, seguido de 3@sci 94°C por 45 segundc anelamento a 59°C por
45 segundos e extensa@2°C por 2 minutos, finalizando cc um ciclo de extenséc 72°C por 4
minutosOs produtos das reacdes de amplificacdo foram adpspor eletroforese em gel
poliacrilamida 6% e damanho dos alelccomparado com o marcadde DNA de peso moleculde
10pb (InvitroGen).

Para cada loauoicrossatélit os amplicons forampontuados conum (1) para gendtipo
homozigoto, 0.5ara cada fragmer quando gendtipo heterozigoto e zero (0) para bandante
sendo posteriormerdenvertidos enuma matriz de dados partir da qual foi estima a distancia
genética entre as cultivargspr meio d distancia de Rogers adificado (GOODMAN, STUBER
1983). Com base na matriz de distancia genéticadostruido um derrograma pelo método de

agrupamento da distancia médiPGMA. O ajuste entre a matriz de dissimilaridadedendrogram
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foi estimado pela@oeficiente de correlacdo cofené (r), utilizando o programNTSYS-pc (ROHLF,
2005).

Resultadose Discusséao
Todos os oito locos microssatél testados amplificaram paoa 12 genotipc de pessegueiro. A
analise de correlacéo cofenética entre o dendr@eaanmatriz ddissimilaridade foi de 81,25%. Dc
grandesgrupos foram formadaseparando visivelmenos genoétiposom destinagé para Mesa (I)

dos genotipospara Industria ((Bigura 1)

Figura 1.Agrupamento de 12 gendtif de pessegueiro pelo método UPGMBtido a partir da analise de ¢

locosmicrossatélites;om base na matriz de similaridade genética ohimlameio da Disténcia de Rogt

modificado.

A andise dos oito locos microssatéli resultou na identifiscdo de 23 alelos nos genatij
avaliados.Qorimer BPPCTO170i 0 que apresentou maior diversid alélice, sendo identificados

seis fragmentgseguido pelo BPPCT020 com cinco e BPPCT014 caatrgjalelos

Mesmo com a analise de um numero relativamente gmequle locosSSR, foi possivel
discriminar e caracterizagendétipo de pessegueiro incluindo alggong apreentam genitores em
comum,como as cultivares Rubimel e Kam(‘Chimarrita’ x ‘Flordaprinc’) e que apresentaram

variacdo molecular de 17,7%ssim comcLibra’ e'Bonéo’, oriundos do cruzamento de Conserva
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x ‘Pepita’, com vaacdo de 5%, comprovando a grande capacidade dos marcad@Bs et
discriminar e identificar gendétipos de pessero.

As aultivares Jade e Esmeralda apresentaram uma destiemetica de 17,7% e possu‘Alpes’
como genitor em comum. ‘Jade“Esmeralda’ sdo as ¢iares que apresentaram a ma distancia
genética dentre todms gendtipos analises quando comparadas com Cascata 1032 (68

N&o foi possivel discrimin‘Aurora 1’ de Cascata 703, embora estes genotipos nao ajeme:
indicio de ancdsal comum em sua genealogiacessitando desta forma a analise de outros

microssatélites para distinguis mesmo:

Concluséo
Foi possivel discriminar todcos gendtipos estudados carcecdo deAurora 1’ e Cascata
730.0s marcadores micsaélite tém grande potencial discriminatorimesmo quanc analisados

genotipos de pessegueom alto grau de parentes
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