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Bancos ativos de germoplasma (BAGs) sado estratégias-chave para a conservagao e uso
efetivo da diversidade genética. Dentre as frutiferas brasileiras com potencial de utilizacao
destaca-se a mangabeira (Hancornia speciosa Gomes). Sua exploragdo nas areas de
ocorréncia natural é baseada quase exclusivamente no extrativismo. Tendo em vista que os
BAGs sao essencialmente inexplorados, a proposi¢cao de cole¢des nucleares com maxima
diversidade € um passo importante para otimizar as atividades complexas e caras de
caracterizagdo fenotipica visando assim a utilizagdo direcionada do germoplasma no
melhoramento. Marcadores moleculares permitem estudar a estrutura genética de BAGs e
propor cole¢cées nucleares com maxima diversidade. Neste trabalho foram realizadas
analises de diversidade genética com dados de genotipagem de SNPs identificados pela
técnica DArTseq. Foram analisadas 510 plantas de mangabeira de trés BAGs mantidos na
Embrapa Cerrados, CPAC (n=191), na Universidade Federal do Goias, UFG (n=147) e na
Embrapa Tabuleiros Costeiros, CPATC (n=172). Os acessos do CPATC sao
predominantemente oriundos dos estados de CE, PE, SE, AL, PB e BA enquanto os da UFG
se concentram em GO, TO, MT, MS, MG e BA. A cole¢cao do CPAC tem origem provavel em
GO. Utilizando genotipagem por sequenciamento DArtSeq, 3391 SNPs com proporgcao de
chamada de gendtipos ( call rate) = 90%, dos quais 561 mais informativos (MAF, minor allele
frequency = 0,05) foram utilizados. Uma analise de variancia molecular revelou que 34% da
variabilidade genética € encontrada entre os BAGs e 66% dentro deles. Os BAGs da UFG e
CPATC apresentaram a maior diferenciagdo genética (Fst = 0,271) consistente com a
origem geograficamente distinta dos acessos, enquanto a do CPAC é geneticamente
proxima a da UFG (Fst = 0,041). Heterozigosidade observada (Ho) e %SNP polimdérficos
resultaram, respectivamente, em 0,141;97,2% (UFG), 0,137;85.7% (CPAC), e 0,110;83,2%
(CPATC). Os trés BAGs apresentaram uma redugéao significativa de heterozigosidade (Fis=
0,28 a 0,39). Considerando o habito aldgamo da espécie, e a composi¢ao heterogénea de
cada BAGs, esta reducdo é explicada pela existéncia de forte subdivisdo populacional
dentro de cada BAG (efeito Wahlund) . Analises adicionais estao em andamento dentro de
cada BAG separadamente integrando informacdes de localizagdo de coleta dos acessos e
classificacdo das variedades botanicas visando a proposi¢cao de colecdes nucleares.
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