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INTRODUGAD

O Baru (Dpyteryx alata Vog.) é uma
fruteira nativa do Cerrado que
apresenta  varias  utilizagbes na
alimentacdo humana e animal, na
medicina, indUstrias de cosméticos,
bioenergia, artesanato, fonte de
madeira e usos no reflorestamento e
recuperagdo de dreas degradadas.
Diante desse potencial, a Embrapa
Cerrados esta montando e
caracterizando acessos do seu Banco
Ativo de Germoplasma.

OBJETIVO

Avaliar a variabilidade genética de
dez acessos de baru da Embrapa
Cerrados para complementar os
estudos de caracterizagdo do BAG.

Dpyteryx alata Vog.

MATERIAL E METODOS

Foram analisados 10 acessos de baru do Banco Ativo de Germoplasma da Emprapa Cerrados.

O DNA gendémico dos acessos foram extraidos a partir de folhas em estagio intermediario de
maturagdo, por meio do método do CTAB, com modificagdes (Faleiro et al., 2003). As amostras de
DNA de cada acesso foram amplificadas para obtengdo de marcadores RAPD. As reagbes de
amplificagdo foram realizadas em um volume total de 13 pL, contendo Tris-HCI 10 mM (pH 8,3), KCI
50 mM, MgCI2 3 mM, 100 uM de cada um dos desoxiribonucleotidios (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. Para obtengdo dos marcadores RAPD foram
utilizados 10 primers decameros (Tabela 1). Foi utilizado um termociclador programado para 40
ciclos, cada um constituido pela seguinte seqiiéncia: 15 segundos a 94°C, 30 segundos a 35°C e 90
segundos a 72°C. Apds os 40 ciclos, foi realizada uma etapa de extenséo final de seis minutos a
72°C, e posteriormente, a temperatura foi reduzida para 4°C. Ap6s a amplificagao, foram adicionadas,
a cada amostra, 3 pl 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 tampdo TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1 mM). A separagdo eletroforética foi de,
aproximadamente, quatro horas, a 90 volts. Ao término da corrida, os géis foram fotografados sob luz
ultravioleta.

Os produtos das reagdes de amplificagdo (marcadores RAPD), foram classificados conforme
presenga (1) e auséncia (0) e convertidos em uma matriz de dados binarios, a partir da qual foi
estimada a similaridade genética entre os diferentes gendtipos, com base no coeficiente de
similaridade de NEI & LI (1979), utilizando-se o Programa Genes (Cruz, 1997). Com base na matriz
de similaridade foi construido um dendrograma por meio do método de agrupamento da distancia
média (UPGMA) com auxilio do programa Statistica (Statsoft Inc,1999).

RESULTADOS

Os 10 primers utilizados geraram um total de 105 marcadores RAPD,
dos quais 92 (87,6%) foram polimérficos, evidenciando a existéncia de
variabilidade genética nos acessos estudados. Dentre os primers
utilizados, o que evidenciou o maior nimero de bandas polimérficas foi o
OPH-19 (16 bandas polimérficas) (Tabela 1).

As distancias genéticas entre os 10 acessos de baru variaram entre
0,057 e 0,700 (Tabela 2). A menor distancia foi obtida entre os acessos
CPAC BA-02 e CPAC BA-03. A maior distancia foi obtida entre os
acessos CPAC BA-04 e CPAC BA-09.

A andlise de agrupamento realizada com base nas distancias
genéticas, permitiu subdividir os 10 acessos em, pelo menos, 5 grupos
de similaridade genética (Figura 1). Os acessos CPAC BA-04, CPAC BA-
08 e CPAC BA-09 se destacaram como os mais divergentes do BAG. A
formagao de dois grupos de similaridade a uma distancia relativa menor
que 0,15, indica que existe no BAG, um possivel grau de parentesco
entre os acessos de cada grupo.

Considerando o potencial da espécie e os resultados obtidos, hd uma
necessidade de ampliar a base genética do BAG e intensificar a
caracterizagdo dos acessos principalmente utilizando caracteristicas
agrondmicas e de qualidade da castanha. Tais informagdes seréo
valiosas para identificar, no banco de germoplasma, fontes de genes para
utilizagdo futura que, além de previnirem a perda desses recursos,
também podem ser de grande importancia para o desenvolvimento e
domesticagao da cultura.

CONEWISOES

Os resultados evidenciaram a existéncia de variabilidade genética
entre os acessos de baru analisados, havendo, entretanto relagdes de
parentesco entre alguns acessos. As informagdes obtidas nesse trabalho
irdo complementar a caracterizagdo morfo-agronémica desses materiais
que ja foi iniciada pela Embrapa Cerrados.
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Tabela 1. Primers utilizados para obtengdo dos marcadores RAPD e
respectivos nimero de bandas polimérficas e monomorficas.

N°de bandas N°de bandas
polimérficas monomérficas

Primer  Sequiéncia 5 -3

OPD-02  GGACCCAACC 0
OPD-07  TTGGCACGGG 12 1
OPD-08  GTGTGCCCCA 12 1
OPD-16  AGGGCGTAAG 1 4
OPF-14  TGCTGCAGGT 12 2
OPG-15  ACTGGGACTC 10 0
OPH-04  GGAAGTCGCC 5 4
OPH-12  ACGCGCATGT 10 0
OPH-16  TCTCAGCTGG 8 1
OPH-19  CTGACCAGCC 16 0

92 13

Figura 1. Analise de agrupamento de 10 acessos de Baru, com base
na matriz de distancias genéticas calculadas utilizando-se 105
marcadores RAPD. O método do UPGMA foi utilizado como critério
de agrupamento.

Tabela 2. Matriz de dissimilaridade entre 10 acessos de Baru, calculada com base no complemento do coeficiente de similaridade de Nei e Li,
utilizando-se 105 marcadores RAPD.

Acessos 1 2 3 4 5 6 7 8 9
1 CPAC BA-01
2 CPAC BA-02 0.148
3 CPAC BA-03 0.136 0.057
4 CPAC BA-04 0.699 0.667 0.692
5 CPAC BA-05 0.225 0.203 0.158 0.644
6 CPAC BA-06 0.236 0.203 0.165 0.619 0.111
7 CPAC BA-07 0.227 0.205 0.123 0.673 0.081 0.061
8 CPAC BA-08 0.365 0.333 0.367 0.615 0.320 0.276 0.286
9 CPAC BA-09 0.245 0.286 0.247 0.700 0.323 0.289 0.258 0.284
10 CPAC BA-10 0.237 0.179 0.165 0.663 0.156 0.111 0.093 0.271 0.250
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