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Resumo: A mangabeira (Hancornia speciosa, Gomes), plantdacdlia das Apocinaceas, €
encontrada vegetando espontaneamente em areagi@la tr@pical da América do Sul: Brasil,
Paraguai, Venezuela, Coldmbia, Peru e Bolivia. Nasi§ é encontrado com frequéncia nas
regides Centro-Oeste, Sudeste, Norte e com maiordéincia nas areas de tabuleiros e baixadas
litoraneas do Nordeste, onde se concentra a qotdelade da producédo comercial de frutos. A
pesquisa objetivou conhecer e analisar as dissiddldes genéticas de genoétipos de mangabeiras
oriundos do estado do Rio Grande do Norte. O nahtpera extracdo do DNA foi coletado no
Jardim Clonal pertencente a EMEPA-PB, localizad&stacao Experimental Cientista Jose Irineu
Cabral, no municipio de Jodo Pessoa — PB. O refenaterial constituiu-se de folhas jovens de 10
plantas, onde foram meticulosamente retiradas, lawdig em sacos plasticos, etiquetadas e,
acondicionados e levadas ao Laboratorio de Biolbtpéecular da Universidade Federal Rural do
Semi Arido — UFERSA. A metodologia utilizada pardracdo do DNA foi o protocolo de Doyle

& Doyle com modificacdes. Os dez genotipos foramliaados utilizando-se o programa Genes e
dados binarios, onde foi aplicado o método de agngmto UPGMA(Unweighted Pair Group
Method), construido um dendrograma e observadas as dmssdades existentes entre o0s
genotipos. Os coeficientes de dissimilaridades mésiforam de 0.3167 entre os genadtipos 7RN e
8RN, enquanto que, a dissimilaridade minima foieokesda entre os acessos 03RN e 06RN,
apresentando valores de 0.533. As distancias gasétariaram de 23% a 100%.
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MATERIAL E METODOS
Para a realizacdo do trabalho foram utilizados alezssos de Mangabeirblahcornia

speciosa) de distintas localidades do litoral do Rio GramldeNorte, no qual a coleta do material
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vegetal (folhas jovens) foi realizada no jardimnelbde mangabeiras da Estacdo Experimental da
EMEPA-PB, no municipio de Jodo Pessoa — PB, semdteformente, transportado para o
Laboratorio de Fitopatologia da Universidade Fddeaal do Semi-Arido — UFERSA, Mossoro —
RN, onde foram realizadas as analises moleculares.

O DNA, das folhas jovens, foi extraido de acordm d@apinan (2007). Sendo, em seguida
realizada a quantificacdo em gel de agarose (Sigmé&p (p/v), corado com brometo de etidio (10
mg/mL). As reacbes de PCR, utilizando-se 20 inmiad aleatorios RAPD (OPA-03, OPA-04,
OPA-07, OPA-13, APAA-01, OPAA-02, OPAA-10, OPAA-1DPAA-12, OPAA-13, OPB-14,
OPD-08, OPE-14, OPE-15, OPF16, OPO-02, OPO-04, O®OCOPO-07, OPO-10), foram
preparadas com volume final de 25 conforme descrito por Ferreira e Grattapagl298). Para a
realizacdo da PCR foi empregado o seguinte progrdesaaturacdo a 9% por 5', seguida de 42
ciclos dos seguintes tempos e temperaturas: 1’°aC95l’ a 35 C; 2’ a 72 C. Em seguida,
finalizando o programa com 10’ a°Z2 com posterior manutencao da temperatura a 4° C.

Para verificar a qualidade da amplificacdo, cadestira foi corada com 3ul de “blue juice”
(TAE 10X, 0,5 mL; EDTA 0,5M, 0,4mL; SDS - 10% 0,2mdzul de bromofenol 0,2 mL; glicerol
7,0mL; agua estéril 1,7 mL), e aplicadas em gehaglrose (Sigma) a 1% em TBE 1X (EDTA 2
mM e Tris-borato 90 mM). ApOs a eletroforese a és oram banhados com brometo de etidio e
as bandas de DNA foram fotodocumentadas em sisderapropriado.

Os dados moleculares obtidos foram avaliados mediandlise estatistica em que foi
delimitada uma matriz binaria baseada na presdngau(auséncia (0) de marcadores RAPD, sendo
essa gerada e utilizada para estimar a dissinal@eigenética entre os genoétipos, empregando-se o
coeficiente de Jaccard, sendo construido um deand@gpelo critério de agrupamento hierarquico
UPGMA (Unweighted Pair Group Methodwith Arithmetic Average), utilizando o programa Genes
(CRUZ, 2006).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os 20primers utilizados no presente estudo foram polimérfimspresentou bom padréo
de amplificagdo, o que proporcionou boa identiftade bandas. Qsimers que apresentaram o
maior e 0 menor nimero de bandas polimorficas fo@RA-03, com 15 bandas, gopdmer OPA-

13, com cinco bandas, respectivamente.

No dendrograma pode-se observar a grande diveeg@eciética entre os acessos estudados. Os
acessos que apresentaram maior dissimilaridaddicgefiéram os acessos 3RN e 7RN, enquanto
gue os mais similares geneticamente foram os gersd8RN e 6RN. No dendrograma observa-se
a formacao de cinco grupos de apenas um genotien, cae foram formados pelos individuos
7RN, 2RN, 8RN, 9RN e 10RN, mais um grupo formadogacessos 5RN, 4RN, 1RN, 6RN, e,
3RN. Através da Figura 1 pode-se observar a acéatpeoximidade genética entre os gendtipos,



do grupo 6. De acordo com os resultados, observguge as maiores distancias genéticas
detectadas foram de acessos que tem sua origerocativddes e posicdes geograficas distintas.
Neste caso, os acessos 7RN e 8RN sao de localidddemtes, e, geograficamente antagonicas.
Diante desta situacéo pode-se afirmar que, saaiaiatée atributos interessantes do ponto de vista
genético, devido a sua grande variabilidade, ideaia cruzamentos objetivando o melhoramento

da espécie.
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Figura 01. Padrao de dissimilaridade genética obtido entrggeidtipos de Mangaba do Rio Grande do Norte, idefnpelo
método de UPGMA. Mossor6-RN, UFERSA, 2013.

CONCLUSOES
Observou-se que o0s acessos coletados do EstadaodGr&de do Norte apresentaram

variabilidade genética significativa entre si, emenstrando a viabilidade do uso desses genotipos
de bom nivel de dissimilaridade genética, paracoems programas de melhoramento, assim como,
para posteriores cruzamentos da espécie.
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