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Resumo: Objetivou-se analisar a diversidade genética entre acessos de Varronia 

curassavica visando obtenção de genótipos superiores. Os acessos foram coletados em 

Sergipe, nos municípios de Graccho Cardoso (GRC), Itabaiana (ITA), Japaratuba (JAP) 

e São Cristóvão (SCCAM/SCQUI). Foi extraído DNA de 88 indivíduos (14 a 25 

indivíduos/acesso). Iguais alíquotas de DNA de cada indivíduo por acessos foram 

misturadas para obtenção do bulk. Foram testados 9 primers de ISSR. O programa 

NTSYS foi utilizado para obter a correlação entre as distâncias espacial e genética, feita 

sua significância pelo teste de Mantel. Foram produzidas 126 bandas com 73,8% de 

polimorfismo, sendo este valor satisfatório para a análise da diversidade genética 

(r<0,05; correlação=0,99). A diversidade genética média foi 61%, a maior foi entre os 

acessos SCCAM/SCQUI (72,846 %) e a menor ITA/JAP (40,95%). O Teste de Mantel 

revelou que a correlação entre as distâncias genética e a distância espacial não foi 

significativa (r=0,36; p=0,81). As populações mais divergentes geneticamente estão 

localizadas em São Cristóvão e apresentam menor distância espacial (2,77Km). Os 

cinco acessos possuem significativos índices de diversidade genética entre eles e os 

acessos SCCAM e SCQUI devem ser priorizados na seleção de genótipos superiores. 
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