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Resumo

Este estudo objetivou genotipar acessos de batata-doce
através do polimorfismo dos fragmentos de DNA gerados
pelo marcador molecular AFLP, visando analisar a
variabilidade genética e estabelecer grupos heteroéticos. O
DNA gendmico foi extraido de folhas novas e submetido
a amplificacdo do marcador molecular AFLP. Os produtos
da amplificacdo foram submetidos a eletroforese em gel
de poliacrilamida (6%). A andlise de dissimilaridade
genética, utilizando o indice de Jaccard, revelou
amplitude de 0,11 a 0,54. A analise de agrupamento pelo
método UPGMA evidenciou a formagédo de cinco grupos
heteréticos. Os resultados indicam ampla variabilidade
genética entre os acessos de batata-doce do banco de
germoplasma estudado.

Introducao

A batata-doce (Ilpomoea batatas (L.) Lam.) espécie
alégama e hexapldide (2n=6x=90), devido ao seu elevado
nivel de ploidia apresenta grande diversidade fenotipica e
genotipica, deve ser estudada para contribuir com futuros
programas de melhoramento genético (BORGES et al.,
2009). O marcador molecular AFLP permite obter muitos
fragmentos amplificados, gerando elevado numero de
fragmentos no gel, permitindo estimar a similaridade
genética entre um grupo de individuos. Este estudo visou
genotipar acessos de batata-doce através do
polimorfismo dos fragmentos de DNA gerados pelo
marcador molecular AFLP, e estabelecer grupos
heteréticos para analisar a variabilidade genética. Os
resultados deste trabalho poderdo ser explorados em
cruzamentos artificiais futuros visando a obtencdo de
populacdes segregantes e gendtipos com desempenho
agrondmico superior.

Materiais e Métodos

A genotipagem molecular foi realizada a partir de 32
acessos de batata-doce, pertencentes ao banco de
germoplasma do LAMA (Laboratério de Mecanizagédo
Agricola). O DNA gendmico total foi extraido de folhas
novas e submetido a amplificacdo do marcador AFLP.
Primeiramente ocorreu a digestdio do DNA com as
enzimas EcoRl e Msel, seguida pela ligacdo dos
adaptadores, pré-amplificacao e amplificacao seletiva. Os
produtos da amplificagdo seletiva foram submetidos a
eletroforese em gel de poliacrilamida e a partir da
genotipagem binaria (0 e 1) dos acessos, foi analisada a
dissimilaridade genética, a partir do Coeficiente de
Jaccard. A partir da matriz de dissimilaridade genética foi
realizada a analise de agrupamento dos acessos de
batata-doce pelo método UPGMA no programa GENES.

Resultados e Discussao
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A amplificacdo seletiva gerou 68 fragmentos de DNA, dos
quais 59 foram polimérficos (87% polimorfismo) e
utilizados para a genotipagem. A dissimilaridade genética
revelou amplitude de 0,11 a 0,54, com média de 0,36 para
todas as comparacdes entre os acessos. O dendrograma
evidenciou a formacg&do de cinco grupos de acessos, a
partir do ponto de corte de 0,44. O grupo | foi constituido
pelos acessos 18, 22,12 e 9. O G Il pelos acessos 1 e 32.
O G Il pelos acessos 16, 31, 6 e 11. O G IV constituido
pelos acessos 26, 27, 3,5, 19, 2, 24, e 8. O G V composto
por 4, 10, 21, 7, 30, 15, 29, 23, 14, 25 e 28. Os acessos
de batata-doce 20, 13 e 17 ficaram isolados, sendo os
mais divergentes geneticamente (Figura 1).

Figura 1. Dendrograma a partir da dissimilaridade genética existente
entre 32 acessos de batata-doce através do marcador AFLP. Fonte:
Autora.
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Dissindandade

Conclusoes

A estimativa da dissimilaridade genética permitiu
identificar consideravel variabilidade genética entre os
acessos de batata-doce do LAMA da UEPG. O
agrupamento dos acessos de batata-doce pelo método
UPGMA gerou cinco grupos heteréticos. Os acessos 20,
13 e 17 evidenciaram ampla dissimilaridade genéticas,
sendo considerados 0s acessos mais promissores para
gerar novas populagfes segregantes.
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