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Resumo: A fruticultura desempenha um papel importante noade socioecondémico do Brasil,
onde detemos um dos principais centros de divaelsig@nética de espécies frutiferas nativas do
mundo. Dentre as frutiferas que apresentam grarmalengal de producdo, a mangabeira
(Hancornia speciosa, Gomes) destaca-se pelas caracteristicas sensat@ds seus frutos
(FERREIRA, 2009). O presente estudo teve como igbjebnhecer as dissimilaridades genéticas
de genotipos de mangabeiras oriundos do estadardébB. O material para extragcdo do DNA foi
coletado no Banco de germoplasma pertencente a BNFER localizado na Estacdo Experimental
Jose Irineu Cabral, no municipio de Jodo Pessda ©Referido material constou de folhas jovens
de 10 plantas, que foram cuidadosamente retirahalsaladas em sacos plasticos, etiquetadas e,
acondicionados em caixas térmicas para melhor pags# e levadas ao Laboratério de Biologia
Molecular da Universidade Federal Rural do Semildi- UFERSA. A metodologia utilizada para
extracdo do DNA foi o protocolo de Doyle & Doyleneanodificacdes. Os dez gendtipos foram
analisados utilizando-se o programa Genes e dan@sids, onde foi aplicado o método de
agrupamento UPGMA(Unweighted Pair Group Method), construido um dendrograma e
observadas as dissimilaridades existentes entigedtipos. Dentre 0s acessos estudados, o de
maior dissimilaridade foi o 6PB, e os de minimaidislaridade foram os gendtipos 8PB e 10PB. O
padrdo de dissimilaridade genética obtido entr&lgendtipos oriundos da Paraiba definido pelo
método UPGMA obteve nivel maximo de dissimilaridade de 0,926@&eeos genotipos 6PB e

7PB, enquanto o nivel minimo ficou com 0,7618 eosrgenostipos 8PB e 10PB.
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MATERIAL E METODOS



Para a realizacdo do trabalho foram utilizados alezssos de Mangabeirblahcornia
speciosa) de distintas localidades do litoral da Parailmagnal a coleta do material vegetal (folhas
jovens) foi realizada no jardim clonal de mangadseota Estacdo Experimental da EMEPA-PB, no
municipio de Jodo Pessoa — PB. Sendo, postericgméminsportado para o Laboratorio de
Fitopatologia da Universidade Federal Rural do Sérido — UFERSA, Mossor6 — RN, onde
foram realizadas as andlises moleculares.

O DNA, das folhas jovens, foi extraido de acordm d@apinan (2007). Sendo, em seguida
realizada a quantificacdo em gel de agarose (Sigm&p (p/v), corado com brometo de etidio (10
mg/mL). As reacdes de PCR, utilizando-se 20 inmies aleatérios RAPD (OPA-03, OPA-04,
OPA-07, OPA-13, APAA-01, OPAA-02, OPAA-10, OPAA-1OPAA-12, OPAA-13, OPB-14,
OPD-08, OPE-14, OPE-15, OPF16, OPO-02, OPO-04, 0®0OPO-07, OPO-10), foram
preparadas com volume final de 285 conforme descrito por Ferreira e Grattapagl@9@g). Para a
realizacdo da PCR foi empregado o seguinte progrdesaaturacdo a 95 por 5', seguida de 42
ciclos dos seguintes tempos e temperaturas: 1'°aC958' a 3% C; 2’ a 72 C. Em seguida,
finalizando o programa com 10’ a°Z2 com posterior manutencéo da temperatura a 4° C.

Para verificar a qualidade da amplificacdo, cadastra foi corada com 3ul de “blue juice”
(TAE 10X, 0,5 mL; EDTA 0,5M, 0,4mL; SDS — 10% 0,2mdzul de bromofenol 0,2 mL; glicerol
7,0mL; &gua estéril 1,7 mL), e aplicadas em geagirose (Sigma) a 1% em TBE 1X (EDTA 2
mM e Tris-borato 90 mM). Apdés a eletroforese a éis foram banhados com brometo de etidio e
as bandas de DNA foram fotodocumentadas em sisierapropriado.

Os dados moleculares obtidos foram avaliados midianadlise estatistica em que foi
delimitada uma matriz binéria baseada na presdngau(auséncia (0) de marcadores RAPD, sendo
essa gerada e utilizada para estimar a dissinaldeidenética entre 0s genoétipos, empregando-se o
coeficiente de Jaccard, sendo construido um dean@gpelo critério de agrupamento hierarquico
UPGMA (Unweighted Pair Group Methodwith Arithmetic Average), utilizando o programa Genes
(CRUZ, 2006).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os 20primers utilizados no presente estudo foram polimérfieoapresentaram bom padrao
de amplificacéo, o que proporcionou boa identiffitade bandas. Qsimers que apresentaram o
maior e o0 menor numero de bandas polimorficas fo@RA-03, com 15 bandas, epdmer OPA-

13, com cinco bandas, respectivamente. Foram @bli@8é marcas, sendo que destas, 106 (56,98%)
foram monomorficas e 80 foram polimorficas (43,01%)

No dendrograma pode-se observar a formacéo de oo grupo (Figura 1). Este grupo foi
formado pelos individuos 8PB, 10PB, 2PB, 5PB, 9PBB, 4PB, 3PB, 7PB e 6PB. Através da
Figura 1 pode-se observar a acentuada proximidadétiga entre os gendétipos, onde a maxima



dissimilaridade genética é de 0,92625 entre ostigpeEsd6PB e, 8PB, e a minima dissimilaridade

ocorreu entre 0os genotipos 8PB e 10PB. Essa inf@on@ de grande importancia para a verificacao
do nivel de similaridade genética dos gendtiposidestos, podendo dessa forma, auxiliar em
futuros programas de melhoramento genético e pas@p de genotipos de mangabeira desse
Estado.

Método de agrupamento : Ligagio Média Entre Grupo(UPGMA)
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Figura 1. Padrdo de dissimilaridade genética obtido entrgeldtipos de Mangab&l@ncornia speciosa) da PB
definidos pelo método de UPGMA, em que hd maxi®26@25) dissimilaridade entre os genotipos 6PB e, 7PB
e, minima dissimilaridade (.7618) entre os genétigieB e 10PB. Mossoré-RN, UFERSA, 2013.

CONCLUSOES
Observou-se que o0s acessos coletados do Estadwrala@Pndo apresentaram variabilidade
genética significativa entre si, e, sendo assiimatestra a necessidade do uso de genotipos de
outros Estados, e que apresentem um bom nivel sémilaridade genética, para 0 uso em

programas de melhoramento, e para futuros cruzaseatespécie.
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