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Arachis villosa é fonte de diversidade para o melhoramento do amendoim (Arachis hypogaea
L.). As duas espécies compartiiham o subgenoma “A” e podem ser cruzadas. A. villosa é
uma espécie autbgama nativa, atualmente com 25 populacdes, localizadas: 20 populacdes
no Uruguai, duas no Brasil e trés na Argentina. Nenhuma dessas populacdes tem
antecedentes de estudos moleculares da diversidade. Arachis villosa foi incluida na lista
vermelha das espécies ameacadas no Brasil. A espécie € encontrada nas margens do rio
Uruguay e rio de la Plata em areas muito afetadas pela construcdo de barragens, ocupacéo
imobiliaria ou implantacéo de espécies exoticas. Visando desenhar planos de conservacéao é
necessario conhecer a diversidade das populagfes. Neste trabalho o objetivo foi determinar
a variabilidade genética das populac¢des de Arachis villosa em duas areas no Uruguai. As
areas selecionadas foram Puerto Viejo (PV) na costa do rio Uruguai, na area protegida
Esteros de Farrapos e Islas del rio Uruguay e a outra nas margens do rio de la Plata em
Boca de Mauricio (BM). Em cada area foram marcados quadrados de 4 m? Em cada
guadrado foi escolhido um individuo o até completar 31. O DNA foi extraido de folhas
frescas segundo o protocolo CTAB com modificagcbes. As amostras de DNA foram
genotipadas utilizando o array de ThermoFisher 'Axiom_arachis2' de 48k. Foram obtidos
47.837 SNPs, e logo filtrados resultando em 1282 SNPs Poly High Resolution (PHR). Foram
calculadas: a heterozigosidade observada (Ho), a heterozigosidade esperada (Hs) e o
estatisticos F (F st). O valor H. foi similar em ambas as areas com um valor de 0.032 em BM
y 0.036 em PV. Porém, a diversidade intra-populacao foi menor em BM com Hs= 0.033 que
em PV com Hs=0.081. O valor de Fsr entre as areas foi de 0.63, indicando que ha maior
diversidade entre as areas do que dentro de cada uma. Este fato demonstra a importancia
das duas areas estudadas para a conservacéo da diversidade da espécie A. villosa.
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