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Resultados

Conclusões
A ampla diversidade genética verificada entre as diferentes espécies do gênero 

Passiflora, potenciais fontes de resistência a doenças, evidencia o promissor uso em 

programas de melhoramento genético a partir de hibridações interespecíficas e 

também como porta-enxerto para variedades comerciais. 

A partir dos 8 primers utilizados, foram gerados 194 

marcadores RAPD, obtendo-se uma média de 24,2 

marcadores por primer. A Figura 2 ilustra os produtos de 

amplificação gerados pelo primer OPD-08. Todos os 

marcadores se mostraram polimórficos, o que, associado à 

alta porcentagem de marcadores por primer, indicou elevada 

diversidade genética entre espécies do gênero Passiflora. 

Resultados semelhantes foram obtidos por Aukar et al. 

(2002), os quais também verificaram a presença de apenas 

marcadores RAPD polimórficos.

A distância genética entre os materiais avaliados variou 

entre 0,043 e 0,798, sendo a menor verificada entre as 

variedades RC-3 e MAR-12 e a maior entre P. amethystina e 

P.edulis (Tabela 2). Aukar et al. (2002) verificaram uma baixa 

média de similaridade entre a espécie P. amethystina e outras 

espécies, o que revelou a diferença genética desta espécie 

em relação às demais.

A análise de agrupamento com base nas distâncias 

genéticas mostrou a formação de um grupo contendo as 

variedades comerciais de maracujazeiro azedo (P. Edulis) 

(Figura 3). Ao nível de 0,30 de distância genética, não houve 

nenhum agrupamento entre demais espécies analisadas no 

presente trabalho. Estes resultados são corroborados pela 

análise do gráfico de dispersão (Figura 4).
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Introdução
O gênero Passiflora apresenta mais de 500 espécies, é originário da América do Sul e tem no 

Centro-Norte do Brasil o seu maior centro de distribuição geográfica.A cultura do maracujazeiro 

azedo (P. edulis) no Brasil se expandiu em ritmo acelerado desde o início da década de 1970. Até 

então, o Brasil não figurava entre os maiores produtores do mundo, mas a partir dessa data, houve 

um grande aumento de produção, devido, principalmente, a crescente exportação de suco 

concentrado (São José, 1994).

Considerando a grande variabilidade do maracujazeiro, programas de melhoramento genético do 

maracujazeiro têm sido conduzidos visando à obtenção de variedades mais produtivas e resistentes 

a doenças, por meio da hibridação sexual entre as espécies cultivadas e espécies selvagens. Por ser 

uma espécie semiperene, o estudo de diversidade genética em Passiflora spp. demanda tempo. 

Então, o uso de marcadores moleculares é altamente promissor, já que permite um rápido estudo de 

variabilidade presente (Stephen et al., 1997).

Objetivo
Estudar a diversidade genética de espécies de Passiflora, potenciais fontes de resistência a 

doenças, utilizando-se marcadores moleculares RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). 

Material e métodos
Foram avaliadas 4 variedades comerciais (Yellow Master FB 200, Gigante Amarelo, RC-3 e MAR-

12) de maracujazeiro azedo (Passiflora edulis), uma de maracujazeiro doce (P. alata), um híbrido (P. 

coccinea X P. setacea) e 9 espécies silvestres (P. setacea, P.coccinea, P. nitida, P. serratodigitata, 

P.gibertii, P.caerulea, P.amethystina, P.odontophylla e P.edulis nativo) (Tabela 1). A Figura 1 ilustra 

alguns desses acessos. Folhas de cada material genético foram coletadas e extraiu-se o DNA 

genômico a partir do método CTAB, com modificações (Faleiro et al., 2003). Foram amplificadas 

amostras de DNA de cada material genético para obtenção de marcadores RAPD.

As reações de amplificação foram feitas em um volume total de 13 µL, contendoTris-HCL 10 mM 

(pH 8,3), KCl 50 mM, MgCl  3 mM, 100 uM de cada um dos desoxiribonucleotídios (dATP, dTTP, 2

dGTP e dCTP), 0,4 uM de um “primer” (Operon Technologies Inc., Alameda, CA, EUA), uma unidade 

de enzima Taq polimerase e, aproximadamente, 15ng de DNA. Para a obtenção de marcadores RAPD 

foram utilizados 8 primers decâmeros: OPD (04, 07, 08, 10 e 16), OPDG-17 e OPDH (12 e 16). As 

amplificações foram efetuadas em termociclador programado para 40 ciclos, cada um constituído 
0 0 0pela seguinte seqüência: 15 segundos a 94 C, 30 segundos a 35 C e 90 segundos a 72 C. Após os 40 

0
ciclos, foi feita uma etapa de extensão final de seis minutos a 72 C, e finalmente, a temperatura foi 

0reduzida para 4 C. Após a amplificação, essas amostras foram aplicadas em gel de agarose (1,2%), 

corado com brometo de etídio, submerso em tampão TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1mM). A 

separação eletroforética foi de aproximadamente, quatro horas, a 90 volts. Ao término da corrida, os 

géis foram fotografados sob luz ultravioleta.

Os marcadores RAPD gerados foram convertidos em uma matriz de dados binários, a partir da qual 

foram estimadas as distâncias genéticas entre os diferentes acessos, com base no complemento do 

coeficiente de similaridade de Nei e Li, utilizando-se o Programa Genes. A matriz de distâncias 

genéticas foi utilizada para realizar a análise de agrupamento com o auxílio do Programa Statistica, 

utilizando como critério de agrupamento o método UPGMA. Um gráfico de dispersão dos acessos foi 

estabelecido com base na matriz de distâncias genéticas pelo método das coordenadas principais.

Figura 1. RC3 (P. edulis X P.setacea) (A); P. alata (C); F1 (P. coccinea X P. setacea);  P. caerulea (D). 

Figura 3. Análise de agrupamento de 15 acessos de maracujazeiro azedo com base na 

matriz de distâncias genéticas calculadas utilizando-se 194 marcadores 
RAPD.  O método do UPGMA foi utilizado como critério de agrupamento.

Tabela 2. Matriz de distâncias genéticas entre 15 variedades de maracujazeiro, calculadas com 
base em 194  marcadores moleculares.

Tabela 1. Acessos de Passiflora spp. analisados.

Figura 4. Dispersão gráfica  de 15 acessos de maracujazeiro azedo com base na 

matriz de distâncias genéticas calculadas utilizando-se 194 marcadores 
RAPD. Os números correspondem aos acessos da Tabela 1.

Figura 2. Produtos de amplificação de DNA genômico de 15 acessos de 
maracujazeiro gerados com a utilização do primer OPD-08..

UnB
CerradosCerrados




