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Resumo: A batata-doce (Ipomoea batatas L.) é autohexaplóide (2n=6X=90), originária 
da América tropical e ocorre em todo o Brasil. Embora seja propagada principalmente 
por via assexuada, existe grande variabilidade fenotípica e genotípica. O objetivo deste 
estudo foi caracterizar a variabilidade genética de 111 acessos de batata-doce do BAG 
da Embrapa Hortaliças. O método de extração e quantificação de DNA utilizado 
baseou-se na metodologia de Doyle & Doyle (1987), modificada. Utilizaram-se os 
primers: Ib-316, Ib-318, Ib-242, Ib-248, Ib-255F, Ib-255, Ib-286 e Ib-297, os quais 
mostraram-se polimórficos e apresentaram repetibilidade. Devido à hexoploidia da 
espécie, os dados foram genotipados como presença ou ausência de bandas (1/0). Com 
os dados binários obteve-se uma matriz com o coeficiente de Jaccard, realizando-se uma 
análise de agrupamento pelo critério UPGMA. A precisão dos agrupamentos foi 
avaliada pelo método de Bootstrap, por meio do software BOOD Versão 2.0. Os dados 
binários foram submetidos a uma análise de variância molecular (AMOVA) para 
verificar a variabilidade entre e dentro de regiões, utilizando o programa Arlequin. 
Observou-se elevada variabilidade genética para os 111 acessos, verificada pela grande 
amplitude no coeficiente de similaridade de Jaccard (0,23 a 1,0). Pela análise de 
agrupamento os materiais não se agruparam por cor ou por região geográfica, 
mostrando que materiais muitos distantes geograficamente podem ser geneticamente 
muitos próximos ou até mesmo idênticos (duplicatas), observando-se neste estudo oito 
duplicatas. A AMOVA indicou que a maior parte da variabilidade encontra-se 
distribuída dentro de regiões geográficas. Neste trabalho, a maior variação pode estar 
relacionada com a grande quantidade de materiais originados de diversas localidades do 
Brasil.  
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