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Resumo: A batata-docelpomoea batatas L.) € autohexapléide (2n=6X=90), originaria
da América tropical e ocorre em todo o Brasil. Emabgeja propagada principalmente
por via assexuada, existe grande variabilidadetii@ica e genotipica. O objetivo deste
estudo foi caracterizar a variabilidade genéticd He acessos de batata-doce do BAG
da Embrapa Hortalicas. O método de extracdo e ifjuapfio de DNA utilizado
baseou-se na metodologia de Doyle & Doyle (1987difitada. Utilizaram-se os
primers: 1b-316, 1b-318, 1b-242, 1b-248, |b-255M-255, 1b-286 e Ib-297, os quais
mostraram-se polimorficos e apresentaram repel#ole. Devido a hexoploidia da
espécie, os dados foram genotipados como presengaséncia de bandas (1/0). Com
os dados binérios obteve-se uma matriz com o ¢eefecde Jaccard, realizando-se uma
analise de agrupamento pelo criterio UPGMA. A m&eci dos agrupamentos foi
avaliada pelo método de Bootstrap, por meio dovswé BOOD Verséo 2.0. Os dados
binarios foram submetidos a uma analise de vaaanwolecular (AMOVA) para
verificar a variabilidade entre e dentro de regiGgdizando o programa Arlequin.
Observou-se elevada variabilidade genética padd bsacessos, verificada pela grande
amplitude no coeficiente de similaridade de Jacd@@3 a 1,0). Pela andlise de
agrupamento os materiais ndo se agruparam por gopop regido geografica,
mostrando que materiais muitos distantes geograéote podem ser geneticamente
muitos préximos ou até mesmo idénticos (duplicawisiervando-se neste estudo oito
duplicatas. A AMOVA indicou que a maior parte darighilidade encontra-se
distribuida dentro de regifes geograficas. Nestigatho, a maior variagcdo pode estar
relacionada com a grande quantidade de materigisatos de diversas localidades do
Brasil.
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