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Croton blanchetianus Baill. € uma espécie aromatica endémica da Caatinga que possui uUso
difundido na medicina popular e atividades terapéutica e biolégica comprovadas. Apesar da
sua reconhecida importancia como recurso natural, estudos sobre essa espécie séo
incipientes, assim como as estratégias aplicadas ao seu manejo, conservagdo e
melhoramento genético. O objetivo deste trabalho foi avaliar a estrutura genética, por meio
de marcadores ISSR, de seis popula¢bes naturais de C. blanchetianus presentes no estado
de Sergipe, Brasil. A distribuicdo da variabilidade genética entre e dentro das seis
populagbes de C. blanchetianus (Aquidaba, Graccho Cardoso, Itabi, Lagarto, Tobias Barreto
e Poco Verde) foi estimada por meio da andlise de varidncia molecular (AMOVA).
Adicionalmente, foram realizadas as seguintes analises multivariadas: andlise de
componentes principais — ACP; distancia genética de Rogers; e analise Bayesiana, por meio
do software Structure, para avaliar a distribuicdo dos 170 genotipos estudados. Essas
estimativas foram baseadas na analise do perfil de amplificacdo de 20 primers ISSR, um
total de 264 bandas polimorficas. Com base na analise de varidncia molecular (AMOVA), foi
possivel verificar que 94% da variacao genética ocorre dentro das populacdes, enquanto 6%
da variacd@o ocorre entre popula¢des. As andlises multivariadas (ACP, distancia genética de
Rogers e Bayesiana — Estrutura populacional) ndo agruparam os genétipos de acordo com
as populacdes de origem. Os mecanismos de polinizagéo, dispersao, sistema reprodutivo e
dispersdo geografica justificam o padréo de distribuicdo da variabilidade genética observado
para C. blanchetianus. Os marcadores ISSR utilizados foram eficazes para a avaliacdo da
estrutura genética das populagdes naturais de C. blanchetianus, e os resultados auxiliam na
selecdo de gendtipos que poderdo compor a colecdo de C. blanchetianus no Banco Ativo de
Germoplasma de Plantas Medicinais e Aromaticas da Universidade Federal de Sergipe.
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