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Foram analisados 28 acessos de trigo em avaliação pelo 
programa de melhoramento genético realizado na Embrapa Cerrados 
e Embrapa Trigo (Tabela 1). Um acesso de cevada foi utilizado como 
out group. Folhas em estágio intermediário de maturação de cada 
material genético foram coletadas e o DNA genômico foi extraído a 
partir do método CTAB, com modificações [1].

Amostras de DNA de cada material genético foram 
amplificadas para obtenção de marcadores RAPD. As reações de 
amplificação foram feitas em um volume total de 13 uL, contendo 
Tris-HCl 10 mM (pH 8,3), KCl 50 mM, MgCl2 3 mM, 100 uM de 
cada um dos desoxiribonucleotídios (dATP, dTTP, dGTP e 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. Foram utilizados os seguintes primers decâmeros: 
Utilizou-se 12 primers decâmeros OPD-04, OPD-08, OPD-16, OPE-
18, OPG-19, OPG-17, OPH-12 e OPH-17.

As amplificações foram efetuadas em termociclador 
programado para 40 ciclos, cada um constituído pela seguinte 
seqüência: 15 segundos a 94 ºC, 30 segundos a 35 ºC e 90 
segundos a 72 ºC. Após os 40 ciclos, será feita uma etapa de 
extensão final de seis minutos a 72 ºC, e finalmente, a temperatura 
será reduzida para 4 ºC. Após a amplificação, adicionou-se a cada 
amostra, 3 ul de uma mistura de azul de bromofenol (0,25%) e 
glicerol (60%) em água. Essas amostras foram aplicadas em gel de 
agarose (1,2%), corado com brometo de etídio, submerso em 

Os oito iniciadores decâmeros foram multialélicos, isto é, 
geraram um total de 82 marcadores de RAPD, perfazendo uma 
média de 10,25 marcadores por iniciador sendo uma ferramenta, 
portanto, bastante informativa. Do total dos marcadores, 73 (ou 
89%) foram polimórficos, (Tabela 2).

Esta alta média de marcadores por iniciador e a alta 
porcentagem de marcadores polimórficos dentro da espécie 
Triticum aestivum evidenciam alta variabilidade genética, Foram 
utilizados no presente trabalho tanto materiais desenvolvidos para o 
sequeiro quanto materiais desenvolvidos para a safrinha, no mesmo 
sítio, mas em diferentes épocas do ano. Este fato teoricamente 
colaborou para esta alta variabilidade genética, embora não formem 

grupos distintos na análise de similaridade. Também colaborou para 
esta diversidade o fato de os genótipos originarem-se de diferentes 
programas de melhoramento como Embrapa, CIMMYT, IAC, IAPAR, 
uma Cooperativa e Empresas Privadas e o fato de não haver 
similaridades na genealogia dos materiais. As distâncias genéticas 
entre os 28 acessos de trigo variaram entre 0,053 e 0,389 (dados 
não apresentados), sendo que o acesso que mais diferenciou foi o 
Prointa Federal com uma distância média de 0,290 em relação aos 
demais acessos.

A partir da análise de agrupamento realizada com base nas 
distâncias genéticas, subdividiram-se os 28 acessos de trigo em, 
pelo menos 10 grupos de similaridade genética (Figura 1). As 

Considerando as informações dos acessos utilizados no bloco 
de cruzamento utilizado para a região Centro-Oeste, obtidas pelos 
marcadores moleculares com respeito às altas distâncias genéticas, 
pode-se esperar segregação transgressiva de genótipos obtidos de 
parte desses cruzamentos, sendo possível escolher entre estes 
materiais, um dialelo inicial para um programa de seleção recorrente 
com ampla variabilidade genética e conseqüente possibilidade de 
êxito.
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O cultivo do trigo no Brasil tem ocorrido tradicionalmente em 
áreas maiores, no Sul do país. No Brasil Central, entretanto, tem se 
cultivado nos períodos de inverno e safrinha, embora a área seja 
limitada. Como a base genética do melhoramento de trigo no país é 
estreita, tem se incluído nos blocos de cruzamento para a região 
Centro-Oeste, materiais de origem diversa, baseado principalmente 
em características morfológicas, agronômicas e genealógicas, 
critérios estes que não garantem maior variabilidade genética e 
nesse sentido, a utilização de marcadores moleculares como critério 
adicional de seleção poderia aumentar esta variabilidade. 

A introdução de espécies afins nos cruzamentos aumentaria a 
variabilidade genética no programa de melhoramento, mas 
diminuiriam a performance agronômica dos sintéticos obtidos.  
Sendo assim, antes de introduzir espécies afins, seria conveniente, 
uma caracterização genética inicial dos genótipos que comumente 
compõem o bloco de cruzamento.

Alem do aumento da variabilidade genética, este 
polimorfismo obtido pelos marcadores moleculares, auxiliaria na 
recuperação das características do parental recorrente em 
retrocruzamentos ou na seleção assistida para características de 
interesse econômico.

Neste trabalho, objetivou-se caracterizar geneticamente 
linhas puras de trigo comumente utilizadas no bloco de cruzamento 
para a região Centro Oeste, com base em marcadores RAPD 
(Random Amplified Polymorphic DNA).

tampão TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1 mM). 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 de trigo, com base 
no complemento do coeficiente de  similaridade de Nei e Li, 
utilizando-se o Programa Genes [2]. A matriz de distâncias genéticas 
foi utilizada para realizar análises de agrupamento por meio de 
dendrograma, utilizando-se o método do UPGMA (Unweighted pair-
group arithmetic average) como critério de agrupamento, e a 
dispersão gráfica baseada em escalas multidimensionais usando o 
método das coordenadas principais, com auxílio do Programa SAS 
[3] e Statistica [4].
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Buck Brasil
BR 18
IPF 82280
OCEPar 14
PF 990606
PF 999270A
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IAPAR 17
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Tabela 1. Acessos de trigo comumente utilizadas no bloco de cruzamento para a 
região Centro Oeste avaliados no presente trabalho.

 

Figura 1. Análise de agrupamento de 28 acessos de trigo com base na matriz de 
distâncias genéticas calculadas utilizando-se 82 marcadores RAPD.  O método do 
UPGMA foi utilizado como critério de agrupamento.

Figura 2. Dispersão gráfica de 28 acessos de trigo com base na matriz de distâncias 
genéticas calculadas utilizando-se 82 marcadores RAPD.

distância entre os acessos e a distribuição dos mesmos nos grupos e 
a distribuição nos grupos de similaridade podem ser também 
observadas no gráfico de dispersão (Figura 2). O acesso de cevada, 
utilizado como outgroup, ficou bem distante dos acessos de trigo.
Materiais desenvolvidos por diferentes grupos de pesquisa se 
aproximaram em termos de similaridade genética, possivelmente, 
devido à utilização de genitores com background genético similar.

A principal informação gerada pelos marcadores moleculares 
é a alta variabilidade genética dos materiais analisados, respaldando 
a escolha desses materiais para a formação de blocos de 
cruzamentos dentro do programa de melhoramento genético do 
trigo.

 
 

 
 

 

Tabela 2 . Primers utilizados para obtenção dos marcadores RAPD e respectivos 
número de bandas polimórficas e monomórficas.

Primer Seqüência 5´→3´ 
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