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INFTROPUICA®D

A buscade leguminosas de uso multiplo, com importante papel nos sistemas de cultivos anuaise
perenes, para plantio direto, cobertura vegetal ou adubacao verde, além de sua utilizacdo como
forrageira é extremamente necessaria e urgente (Karia e Andrade, 1996). O amendoim forrageiro,
Arachis pintoi Krapovickas & Gregory, apresenta grande potencial por apresentar habito de
crescimento rasteiro, com boa cobertura do solo, alta producdo de massa, capacidade de fixar
nitrogénio e fornecimento de forragem de boa qualidade. Apesar desse potencial, a variabilidade
genética entre acessos da espécie ainda ndo fol adequadamente avaliada, considerando a
quantidade de acessosdisponiveis(Vallsetal.,, 1994). A caracterizacdao morfo-agronémica, a
producao de forragem e sementes e a tolerdncia ao sombreamento tém sido utilizadas na
caracterizacao de acessos de A. pintoi (Figura 1.) (Carvalho, 1996; Paganella, 2001; Andrade et al.,

2002).

OBJEHIVO

Avaliar a similaridade genéticade 10 acessos de A. pintosr com diferentes niveis de produtividade

de matéria seca, utilizando marcadores moleculares RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA).

Figura 1. Ramificacbes de Arachis pintoi (A); experimento de campo para avaliacdo de caracteristicas
morfo-agronémicas (B) e experimento para avaliacdo da producdao de forragem em
diferentes niveis de ofertade radiacao (C).

RESULTARCE

Os 19 primers decameros geraramum total de 161 marcadores RAPD, perfazendo
umameédiade 8,5 marcadores por primer. A Figura 2 ilusta o padrao de amplificacao de
amostras de DNA gerado pelo primer OPH-19. Dos 161 marcadores, 84 (b2,2%)
foram monomoérficos, o que indica baixa variabilidade genética entre os acessos
avaliados. Esta baixa variabilidade pode ser explicada pelo critério utilizado para
estabelecer a colecdo de trabalho, baseado apenas em caracteristicas agronémicas
relacionadas a producao de matéria secae de sementes (Carvalho, 1996).

As similaridades genéticas entre os 10 acessos de A. pinto/ variaramentre 0,824 a
0,971 (Tabela 1). O acesso Ap 74 fol o que apresentou menores similaridades
genéticas com os demais acessos. O cv. Belmonte apresentou altas similaridades
genéticas de 0,961 e 0947 com os acessos Ap 61 e Ap 65, respectivamente. Com
base nestas altas similaridades e considerando-se os locais de coleta (ltabuna, Simdes
Filho e Jussari), todos municipios do Estado da Bahia, suspeita-se que esses acessos
tenham a mesma origem genética. Os dados obtidos por Andrade et al. (2002) para
produtividade de matéria seca (Tabela 1), reforcam estas evidéncias. Por outro lado o
acesso Ap 75, que também apresentou a mesma produtividade do cv. Belmonte, seria
uma alternativa para ampliar a base genética dos cultivares recomendados,
considerando que a similaridade genéticade 0,862 em relacdo ao cv. Belmonte e 0,91
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Figura 2. Produtos de amplificacdo de 10
amostras de DN A de Arachis pintoi,
gerados pelo primer OPH-19.

IMNATHERINISIEMETOROS

Uma colecao de trabalho composta por 10 acessos de A. pintoi fol analisada neste trabalho. Entre
os acesso estdo o BRA 013251 (cv. Amarillo), BRA 031828 (cv. Belmonte) e oito acessos
promissores (Ap 05, Ap 11, Ap 16, Ap 31, Ap 61, Ap 65, Ap 68, Ap 74 e Ap 7/5) selecionados, na
Embrapa Cerrados, com base em componentes agronémicos da producao de forragem e sementes

(Carvalho, 1996) (Tabela 1). Estes acessos foram avaliados para a producao de forragem em quatro
niveis de oferta de radiacao por Andrade et al. (2002) e os dados de producdo média de materia seca
sdo também apresentadosna Tabela 1.

Folhas de cada acesso foram coletadas e o DNA gendmico extraido utilizando o método do CTAB,
com modificacdes (Faleiro et al., 2003). Amostras de DNA de cada material genético foram
amplificadas pela técnica de RAPD. Asreacdes de amplificacdo foram feitas em um volume total de
13 ul, contendo Tris-HCI 10 mM (pH 8,3), KCI 50 mM, MgCI2 3 mM, 100 uM de cada um dos
desoxiribonucleotidios (dATP,dTTP, dGTPe dCTP), 0,4 uM de um primer (Operon Technologies Inc.,
Alameda, CA, EUA), uma unidade da enzima Taq polimerase e, aproximadamente, 15 ng de DNA.
Para obtencdo dos marcadores RAPD, foram utilizados 19 primers decameros: OPD-02, OPD-07/,
OPD-08, OPD-09, OPD-13, OPD-19, OPE-02, OPE-20, OPF-02, OPF-05, OPF-12, OPF-18, OPF-20,
OPG-10, OPG-12, OPG-19, OPH-02, OPH-04 e OPH-19. As amplificacdes foram efetuadas em
termociclador, programado para 40 ciclos, cada um constituido pela seguinte sequéncia: 15
segundos a 94 °C, 30 segundos a 35 °Ce 90 segundos a 72°C. Apds os 40 ciclos, foi feita uma etapa
de extensdo final de 6 minutos a 72 °C e finalmente, a temperatura foi reduzida para 4 °C. Apds a
amplificacao, foram adicionados, a cada amostra, 3 ul de uma mistura de azul de bromofenol (0,25%)
e glicerol (60%) em agua. Essas amostras foram aplicadas em gel de agarose (1,2%), corado com
brometo de etidio, submerso em tampao TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1 mM). A separacao
eletroforética foi de, aproximadamente, quatro horas, a 90 volts. Ao término dacorrida, os géis foram
fotografados sob luz ultravioleta.

Os marcadores RAPD gerados foram convertidos em uma matriz de dados binarios, a partirda qual
foram estimadas as similaridades e distdncias genéticas entre os diferentes acessos, com base no
coeficiente de similaridade de Nei & Li, utilizando-se o Programa Genes. A matriz de distancias
genéticas foi utilizada para realizar a analise agrupamento por meio de dendrograma, utilizando-se
como critério de agrupamento o método do UPGMA (Unweighted pair-group arithmetic average), com
auxilio do Programa SAS e Statistica.
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Figura 3. Analise de agrupamento de 10 acessos de Arachis pintoi com base na
matriz de distancias geneticas, adotando-se o método do UPGMA
(Unweighted pair-group arithmetic average).

Tabela 1. Produtividade media de matéria seca (t/ha), Estado de origem e matriz de similaridade genética entre 10 acessos de

Arachis pintoibaseada no complemento de similaridade de Nei & Li, calculado com base em 161 marcadores RAPD.

emrelagao ao cv. Amarillo. N° Acesso  Produt®  Origem| 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
A alta similaridade genéticaentre o cv. Amarilloe o acesso Ap 05 de 0,962 também 1 Amarillo 95,61 cd Bahia 1
chama a atencdo. A produtividade média de matéria seca desses dois materiais foram 2 Ap0S 6,75 abc Guiébs 0962 1 |
as mesmas estatisticamente tanto no experimento de Andrade et al. (2002) como no 3 Ap Tl 4,91 d MG 0,922 0,91 1 Mat“; de
e C ho (1996) Al S o 0 947 qutividade d 4 Ap 16 5,72 bcd MG |[0936 092 0,942 1 Similaridade
e Carvalho { ). Alta similaridade genética (O, ) e mesma produtividade de 5  Ap 31 6.83 ab Goias | 0,896 0916 0904 0,926 1
matéria secatambem foram verificadasentre os acessos Ap11 e Ap16. 6 Ap61 7.60 a Bahia |0907 0912 0864 0899 0912 1
Pela anélise de agrupamento (Figura 3), fica evidente a formacao de trés grupos a 7 Ap65 /.11 a Bahia | 0,888 0,889 08/6 0886 0877 0971 1
uma distancia de ligacdo de 0,10: o grupo 1 formado pelo cv. Amarillo e 0 acesso Ap 8 Belmonte 7,11a Bahia (0,889 0,889 0,85/ 0,87 0,883 0,961 0947 1
05, o grupo 2 formados pelos acessos Ap 11 e Ap 16 e o grupo 3 formado pelo cv. 9 Ap74 9,90 bcd MG 0,833 0,838 0,827 0,824 0,829 0,672 0,84 0,837 1
10 Ap 75 /7,08 a MG 091 0,897 0879 0,889 0,867 0,874 0,855 0862 0,852 1

Belmonte e os acessos Ap 61 e Ap 65. Os demais acessos nao se agruparam entre si,

Produtividade media de matéria seca (t/ha),de um total detrés cortes, avaliada em quatro niveis de oferta de radiacéo por Andrade et al. (2002).

sendo que o acesso Ap /74 foi o que mais divergiu dos demais.

CONCLUKO)

1. Os marcadores RAPD evidenciam uma baixa variabilidade genetica da populacao de trabalho de 10
acessos de "A. pintol" analisada neste trabalho.

2. O acesso Ap 75 apresenta-se como uma alternativa para ampliar a base genetica dos atuais cultivares
recomendados, considerando-se sua produtividade de matéria seca e a sua dissimilaridade em relacao
ao cv. Belmonte.

3. De um modo geral, os acessos com altas similaridades geneticas entre si apresentaram,
estatisticamente, a mesma produtividade media de materia seca.
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