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VARIABILIDADE GENETICA E FLUXO GENICO
EM POPULACOES HiBRIDAS E SILVESTRES DE
PUPUNHA ACESSADA COM MARCADORES RAPD!

RONALDO PEREIRA SANTOS?, MICHELLY DE CRISTO-ARAUJO?,
DORIANE PICANCO-RODRIGUES*, SPARTACO ASTOLFI FILHO?, CHARLES ROLAND CLEMENT®

RESUMO - As populagdes hibridas de pupunha (Bactris gasipaes Kunth) acumularam variabilidade ge-
nética provenientes de racas primitivas ao seu redor, o que deveria aumentar sua variabilidade. Para testar
esta hipotese, avaliou-se a variabilidade genética de populacdes hibridas por meio de marcadores RAPD
utilizando 176 plantas mantidas no Banco Ativo de Germoplasma do INPA, Manaus-AM, sendo quatro
populagdes hibridas [Belém (n=26); Manaus (n=38); Iquitos, Peru (n=41); Yurimaguas, Peru (n=41)], duas
populagdes silvestres (B. gasipaes variedade chichagui) tipos 1 (n=21) e 3 (n=7), e duas amostras de espécie
afim, B. riparia, e compararam-se os parametros genéticos com estudos das ragas primitivas. Oito iniciadores
RAPD geraram 88 marcadores polimorficos e 11 monomérficos. O teste de replicabilidade apresentou uma
similaridade de Dice 0,67, considerado aceitavel. A heterozigosidade média das populagdes hibridas foi 0,34
¢ o polimorfismo foi 87,9%, maiores que nas silvestres (0,31; 74,7%). O dendrograma das similaridades de
Dice nao apresentou grupos que representassem claramente as populagdes hibridas. O fluxo génico entre
Iquitos e Yurimaguas (Nm=12,75) e entre Iquitos e Manaus (Nm=9,47) foi alto, enquanto o fluxo entre Be-
1ém e Manaus (Nm=7,72) foi menor que o esperado, possivelmente devido a influéncia da raga Solimdes.
O alto valor de heterozigosidade em Manaus (0,31) parece ser resultado da unido de duas dispersdes apds
a domesticagdo: a do oeste amazdnico, com Iquitos e Yurimaguas, ¢ a do leste amazonico, com Belém, que
se juntam em Manaus. No entanto, essas populagdes ndo apresentaram actimulo de variabilidade genética
tdo expressiva para diferencia-las das ragas primitivas.

Termos para indexacdo: Bactris gasipaes, variabilidade genética, fluxo génico, similaridade de Dice,
relagdes genéticas.

GENETIC VARIABILITY AND GENE FLOW IN HYBRID AND WILD
POPULATIONS OF PEACH PALM ACCESSED WITH RAPD MARKERS

ABSTRACT - The hybrid populations of peach palm (Bactris gasipaes Kunth) have accumulated genetic
variability from adjacent landraces, which is expected to increase their variability. To test this hypothesis,
176 plants maintained in the peach palm Germplasm Bank at INPA, including four hybrid populations
[Belém (n=26); Manaus (n=38); Iquitos, Peru (n=41); Yurimaguas, Peru (n=41)], two wild populations (5.
gasipaes variety chichagui) types 1 (n=21) and 3 (n=7), and two samples of a related species, B. riparia,
were genotyped with RAPD markers and compared to adjacent landraces reported in other studies. Eight
RAPD primers generated 88 polymorphic and 11 monomorphic markers. The replicability test presented a
Dice similarity of 0.67, considered acceptable. The average heterozygosity of the hybrid populations was
0.34 and the polymorphism was 87.9%, greater than in the wild populations (0.31; 74.7%). The dendrogram
of Dice similarities did not present groups that clearly correspond to the hybrid populations. The gene flow
between Iquitos and Yurimaguas (Nm=12.75), and between Iquitos and Manaus (Nm=9.47) was high, while
between Belém and Manaus it was lower than expected (Nm=7.72), probably due to the influence of the
Solimdes landrace near Manaus. The high value of heterozygosity in Manaus seems to be the result of the
union of two dispersals after domestication: the western Amazonian dispersal, with Iquitos and Yurimaguas,
and the eastern Amazonian, with Belém, joining in Manaus. However, these hybrid populations did not
present an accumulation of genetic variability expressive enough to differentiate them from the landraces.
Index terms: Bactris gasipaes, genetic variability, gene flow, Dice similarity, genetic relations.
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INTRODUCAO

A pupunha (Bactris gasipaes Kunth, Pal-
mae) ¢ uma fruteira nativa da Amazonia que apre-
senta ampla diversidade genética em suas populagdes
silvestres e domesticadas, devido aos seus diferentes
estagios de domesticacdo em diferentes ambientes
e por atender a diferentes preferéncias humanas
em termos de sabor, uso, processamento e até cor
(CLEMENT, 1988; CLEMENT, 1995; MORA
URPI et al., 1997). As populagdes de pupunha sdo
agrupadas em duas variedades botanicas: Bactris ga-
sipaes var. gasipaes, que inclui todas as populagdes
domesticadas de pupunha com frutos grandes (15 a
200 g); B. gasipaes var. chichagui, que inclui todas
as populagoes silvestres com frutos pequenos (1 a 15
g) (HENDERSON, 2000). Dentro de B. gasipaes var.
gasipaes, as popula¢des de pupunha sdo organizadas
em ragas primitivas (variedades locais ou crioulas,
na terminologia da Embrapa) ¢ populag¢des hibridas
modernas (MORA URPI; CLEMENT, 1988; MORA
URPI et al., 1997).

Populagdes hibridas sdo centros modernos
que acumulam variabilidade genética proveniente das
ragas primitivas ao seu redor (MORA URPI; CLE-
MENT, 1988). Como consequéncia, deveriam apre-
sentar maior variabilidade e maior heterozigosidade
que uma raga primitiva, por mais variavel que essa
seja. Enquanto qualquer raca ¢ dindmica em termos
de sua composi¢do, devido a introgressao continua
de nova variabilidade (LOUETTE, 2000), uma popu-
lac@o hibrida poderia ser altamente dinamica devido
a introdug@o constante de grandes quantidades de
nova variabilidade genética de ragas divergentes ao
seu redor. A hibridizagdo de germoplasma divergente
resulta numa ‘explosdo’ de variabilidade devida a
combinagdo de alelos diferentes (HARLAN, 1992).

Mora Urpi e Clement (1988) propuseram
a existéncia de, pelo menos, quatro populagdes
hibridas modernas na Amazonia, todas relacionadas
com centros urbanos importantes, onde populagdes
humanas tém acumulado consideravel variabilidade
genética de pupunha. Todas estas populagdes estdo
bem representadas no Banco Ativo de Germoplasma
(BAG) de Pupunha, mantido pelo Instituto Nacional
de Pesquisas da Amazonia em Manaus, Amazonas,
Brasil (CLEMENT et al., 2001), ¢ sdo:

1. Belém (Pard): esta populagao hibrida ¢é
constituida principalmente pela raga primitiva Para,
sendo distribuida na Amazonia Oriental até abaixo
de Coari, Amazonas, nos trechos inferiores dos
tributarios da calha principal do Rio Amazonas e ao
longo do Rio Madeira. Tem alguma influéncia da
raca Solimdes, a qual esta distribuida ao longo do

Rio Solimdes entre Coari e Fonte Boa, Amazonas, €
da raca Putumayo, que esté distribuida de Fonte Boa
até acima de Iquitos, Peru.

2. Manaus (Amazonas): esta populacdo ¢
constituida pela raca Para, com muita influéncia das
racas Solimdes e Putumayo, e provavel influéncia
das populacdes e racas do Rio Negro.

3. Iquitos (Loreto, Peru): esta populagdo ¢
constituida pela raca Putumayo, com influéncia das
racas Solimodes, Tigre, distribuida ao longo do Rio
Tigre no Peru, Pampa Hermosa, Pastaza, a qual esta
distribuida ao longo dos Andes de Equador, e de
populacdes ao longo do baixo Rio Ucayali, no Peru.

4. Yurimaguas (Loreto, Peru): esta populagdo
¢ constituida pela raca Pampa Hermosa, com influ-
éncia da raca Putumayo e possivelmente de outras
populagdes locais ainda ndo descritas. Esta populacao
¢ muito importante por ser fonte de recursos genéti-
cos para a expansao do agronegocio de pupunha para
palmito no Brasil (CLEMENT et al., 2001; FARIAS
NETO et al., 2002).

Estudos recentes com marcadores molecu-
lares avaliaram a variabilidade genética das racas
primitivas de pupunha, bem como o fluxo génico
entre essas. Usando marcadores RAPD, as analises
genéticas sugeriram que as ragas Pard e Putumayo
sdo validas, enquanto a raca Solimdes ¢ parte da raca
Putumayo (SOUSA et al., 2001). Outras analises
validaram a existéncia de quatro racas primitivas
(Paréa, Pampa Hermosa, Putumayo e Utilis) das sete
examinadas e sugeriram que outras trés ragas (Soli-
moes, Tuira e Guatuso) deveriam ser consideradas
populacdes de duas das ragas validadas (RODRI-
GUES et al., 2004). Recentemente, Cristo-Araujo
et al. (2010) completaram as analises genéticas das
populacdes silvestres e domesticadas presentes no
BAG, confirmando relagdes detectadas em outros
estudos.

Uma analise morfométrica sugere que a raga
Solimdes deveria ser mantida, mas com tamanho
menor que originalmente proposta (IRIARTE-
MARTEL et al., 2003), o que ainda ndo foi testado
com marcadores moleculares. As populacdes ao
redor de Yurimaguas, Peru, foram consideradas
uma Unica raga com base na analise de marcadores
RAPD (SILVA et al., 2003), ao contrario da hipotese
de Mora Urpi e Clement (1988) sobre a existéncia de
outras ragas naquela regido, com base na observacao
de extensa variabilidade morfogenética. Usando
AFLP, Adin et al. (2004) compararam a diversidade
genética entre populacdes domesticadas ao longo dos
Rios Paranapura e Cuiparillo (Yurimaguas, Peru) e
observaram pouca divergéncia e alto fluxo génico,
refor¢ando a hipdtese de que sdo populacdes da raga
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Pampa Hermosa.

O presente estudo teve como objetivo testar
a hipdtese de que populagdes hibridas de pupunha
possuem maior variabilidade genética do que as ragas
primitivas, avaliando e comparando a variabilidade
genética das quatro populagdes hibridas com as ragas
primitivas, bem como com duas populagdes silvestres
e algumas plantas de B. riparia Mart., por meio de
marcadores moleculares RAPDs.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizadas 176 plantas, sendo 146
plantas de populagdes domesticadas da var. gasipaes:
as quatro populagdes hibridas [Belém (n=26); Ma-
naus (n=38); Iquitos (n=41); Yurimaguas (n=41)];
28 plantas de populagdes silvestres, var. chichagui,
tipos 1 (n=21) e 3 (n=7), e duas amostras de B. riparia
Martius, a espécie filogeneticamente mais proxima a
pupunha (FERREIRA, 1999). Todas as amostras sdo
provenientes de progénies de meio-irmaos mantidas
no Banco Ativo de Germoplasma de Pupunha (BAG),
localizado na BR 174, km 38, Manaus-AM, Brasil. A
identificagdo exata de cada amostra (passaporte) esta
disponivel com o responsavel pelo BAG, o tltimo
autor.

O DNA foi extraido por meio de um kit de
extracdo da Invitrogen, denominado Plant DNAzol,
utilizando-se de 100 mg do meristema apical de um
estipe lateral e quantificado por meio de comparagéo
com um marcador molecular padrdo, em gel de aga-
rose 0,8% corado com brometo de etidio. Os RAPDs
foram obtidos conforme Williams et al. (1990), com
modificagdes de Rodrigues et al. (2004). Cada reagdo
de amplificag@o, em volume final de 30 pl, continha
10 ng de DNA genomico (5 ng/ul), 250 uM de ANTP
(2,5 mM), 3mM de MgCl, (25 mM), 50 ng do inicia-
dor (10 ng/pl), 2 U de enzima Taq polimerase (CEN-
BIOT/RS) e 3 pl de Tampao 1X (Tris-HCI 200 mM
pH=8,6; KCI 500 mM). Oito iniciadores amplificaram
marcadores RAPD: seis da Operon Technologies
(OPA4, OPA5, OPA8, OPA9, OPA 18, OPA20) e dois
da Biosystems (FC13, F-919-3). As amostras foram
amplificadas em Termociclador (Perkin Elmer 9600)
com dois programas. Programa 1 (para F-919-3): 1
etapa de 2 min a 94°C, 40 ciclos de 1 min a 92°C, 1
min a 36°C e 2 min a 72°C, mais 1 etapa de 3 min a
72°C. Programa 2 (para os demais): 2 ciclos de 1 min
a 94°C, 1 min a 36°C e 2 min a 72°C, e 33 ciclos de
10sa94°C, 20 s a40°C, 2 min a 72°C, mais 1 etapa
de 5 min a 72° C. A utilizacdo de dois programas
de amplificagdo deve-se ao fato de um iniciador ter
melhor resolugdo com o programa 1 (RODRIGUES
et al., 2004).

Apds a amplificagdo, separaram-se 0s pro-
dutos da reagdo por eletroforese em gel de agarose
a 1,5 % em tampao TBE 10X a 120 V por 4 horas;
em seguida, foram corados com brometo de etidio
de 0,5 mg/ml, visualizados em Stratagene Eagle Eye
I e fotografados com papel termal para Processador
Mitsubishi Copiadora - Modelo K65HM. Os géis
continham 33 amostras de pupunha, uma amostra-
controle (um acesso de pupunha escolhida ao acaso
para ser o controle e presente em todos os géis) e
dois marcadores de peso molecular (1 kb ladder) nas
extremidades.

As bandas foram classificadas como in-
tensas (1), médias (2), fracas (3) ou ausentes (0),
baseando-se na resolucdo e grau de amplificagdo
por meio da avaliagdo visual, como descrito por
Grattapaglia (1997). Para avaliar a confiabilidade
das interpreta¢des, compararam-se as similaridades
de Dice dos individuos-controle de todos os géis
analisados, agrupando as intensidades de trés formas
distintas: somente a banda intensa (1) é considerada
valida e as bandas médias (2) e fracas (3) sdo consi-
deradas ausentes, junto com a banda ausente (0); as
bandas intensas (1) e médias (2) s@o consideradas
validas, e as bandas fracas (3) sdo consideradas
ausentes, junto com a banda ausente (0); todas as
bandas visiveis (1; 2 ¢ 3) sdo consideradas validas
versus a banda ausente (0). A combinag@o que teve a
maior similaridade entre os individuos-controle foi
utilizada (GRATTAPAGLIA, 1997; RODRIGUES
et al., 2004), no caso a terceira alternativa. Apesar
de sofrerem de problemas de replicabilidade e inter-
pretagdo genética (FERREIRA; GRATTAPAGLIA,
1998), esses marcadores moleculares foram usados
porque oferecem informagao util quando trabalhados
com cuidado (NYBOM, 2004). E, além disso, foram
os primeiros usados no BAG Pupunha, ¢ a continui-
dade de seu uso garante a consisténcia de analise
necessaria para entender o conjunto dos recursos
genéticos de pupunha.

A partir da matriz binaria, foram estima-
dos a heterozigosidade [assumindo auséncia como
recessivo (WEIR, 1996)], usando o critério de Nei
(1972), e a porcentagem de polimorfismo para cada
amostra, com o programa TFPGA (MILLER, 1997).
Para avaliar a diversidade genética, foram estimados
H_ (diversidade génica total), H, (diversidade génica
dentro de populagdes) e G, (diversidade génica en-
tre populagdes), usando o critério de Hartl ¢ Clark
(1989), e o fluxo génico foi calculado [Nm=0.5(1-
G,,)/G,)] apartir das estimativas de G (SLATKIN;
BARTON, 1989), com o programa POPGEN versao
1.31 (YEH et al., 1999). Foi gerada uma matriz
de similaridades de Dice entre as amostras, com o
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programa NTSYS-pc (ROHLF, 1990). As relagdes
genéticas entre as populagdes foram avaliadas pela
distancia de Nei (1972) e foi gerado um dendrogra-
ma com o algoritmo UPGMA (média aritmética ndo
ponderada), com o programa TFPGA (MILLER,
1997).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os oito iniciadores geraram 99 produtos de
amplificagao uteis (bandas), sendo 88 polimdrficos
e 11 monomorficos. O teste de repetibilidade usado
por Rodrigues et al. (2004) detectou uma similari-
dade de Dice de 0,67 entre as amostras-controle,
usando bandas de todas as intensidades (1=2=3
versus 0). A heterozigosidade observada foi menor
que a esperada para todas as amostras (Tabela 1).

As quatro populagdes hibridas apresenta-
ram heterozigosidades observadas e percentagens de
polimorfismo maiores que as silvestres (Tabela 1),
embora o esperado fosse o contrario. A espécie afim
(B. riparia) teve nivel de diversidade genética mais
baixo comparado as demais amostras, provavel-
mente devido ao pequeno numero de plantas. Entre
as populagdes hibridas, Manaus apresentou maior
heterozigosidade. Ao contrario da heterozigosidade,
a taxa de polimorfismo ndo variou muito entre as
populagdes.

A analise de agrupamento baseada na
identidade genética de Nei (Figura 1) revelou dois
grupos nitidamente separados, um composto das po-
pulagdes hibridas ¢ outro das silvestres ¢ B. riparia.
No conjunto das populagdes hibridas, Manaus foi
localizado entre o grupo ocidental (Iquitos, Yurima-
guas) ¢ Belém. Dentro das populagdes silvestres,
observou-se uma separacgdo entre a var. chichagui
e B. riparia.

O fluxo génico geralmente seguiu o padrao
das distancias geograficas. As populac¢des hibridas
de Iquitos e Yurimaguas apresentaram maior fluxo
génico (Tabela 2). Também houve alto fluxo géni-
co entre Iquitos ¢ Manaus. O fluxo entre Belém e
Manaus foi menor que o esperado. O fluxo entre
B. gasipaes ¢ B. riparia foi muito pequeno, como
esperado.

O dendrograma gerado a partir das simila-
ridades de Dice conteve 18 grupos resolvidos (defi-
nidos por similaridades > 0,84) (Tabela 3) e 6 grupos
mal resolvidos (ndo apresentados na Tabela 3), sem
um padrdo que representa as populagdes hibridas,
o que de certa forma confirme a ideia de que sdo
hibridos. Alguns grupos tiveram predominancia de
uma populagao hibrida, como grupos 2; 3 e 4, mas
todas as populagdes apresentaram plantas em mais

de um grupo, com a populagido de Belém sendo um
exemplo extremo.

Rodrigues et al. (2004), Silva (2004) ¢
Cristo-Aragjo et al. (2010) obtiveram repetibilidades
melhores com o mesmo método: 0,95, 0,96 ¢ 0,86,
respectivamente. Isto poderia ser devido a problemas
com o DNA do proprio controle, pois as similarida-
des de Dice entre as outras plantas analisadas foram
da mesma ordem de magnitude das encontradas por
estes autores. Valores baixos de repetibilidade ndo
sdo incomuns em estudos que usam RAPD, ¢ ndo
comprometem necessariamente os resultados e obje-
tivos propostos em analises com RAPD (SKROCH;
NIENHUIS, 1995). Assim, a repetibilidade obtida
(0,67) ndo deve influir criticamente nessa analise,
que visa a caracterizar a variabilidade genética e as
relagdes presentes apenas neste conjunto de plantas.

Com a mesma metodologia, Cristo-Aratjo
et al. (2010) obtiveram 124 bandas polimorficas e 8
bandas monomorficas, um nimero um pouco maior
que o polimorfismo obtido por Silva (2004) (101 e
23, respectivamente), Rodrigues et al. (2004) (97 ¢
16, respectivamente) e o encontrado neste trabalho
(88 e 11, respectivamente). Os parametros genéticos
estimados aqui ndo foram muito diferentes destes
autores.

Devido a introdugdo continua de novo ger-
moplasma em populagdes hibridas oriunda das ragas
a seu redor, esperava-se que a heterozigosidade ¢ a
percentagem de polimorfismo nas populagdes hibridas
fossem maiores que nas ragas analisadas por outros
autores: Sousa et al. (2001), Rodrigues et al. (2004),
Silva (2004) e Cristo Araujo et al. (2010) (Tabela 4).
No entanto, isso ndo ocorreu. A populacdo de Manaus
recebe fluxo das ragas Solimdes e Putumayo, além de
estar rodeada pela raca Para, na sua parte ocidental,
mas sua percentagem de polimorfismo foi menor que a
encontrada por Silva (2004), Rodrigues et al. (2004) ¢
Cristo-Aragjo et al. (2010). No entanto, a heterozigo-
sidade observada média foi maior. A heterozigosidade
estimada para Yurimaguas (Tabela 4) por Silva et al.
(2003) foi expressivamente maior do que de qualquer
populagdo individual; isso provavelmente aconteceu
pelo fato de se tratar de um conjunto de quatro po-
pulagdes da regido de Yurimaguas (Rio Paranapura,
Rio Shanusi, Alto Rio Huallaga e Rio Cuiparillo; n
=120).

Por outro lado, as populagdes hibridas
apresentaram heterozigosidades observadas médias
e percentagens de polimorfismo maiores que as
populagdes silvestres (Tabela 1), embora o esperado
fosse o contrario, ja que as populagdes hibridas sdo
domesticadas, o que tende a reduzir a variabilidade
genética comparada as populagoes silvestres (DOE-
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BLEY, 1989). Rodrigues et al. (2004) observaram
uma heterozigosidade menor (0,27), porém com po-
limorfismo de 80,5%, em duas populagdes de Bactris
gasipaes var. chichagui tipo 1. O estudo realizado
por Silva (2004) revelou baixas heterozigosidades
(0,23) e percentagens de polimorfismo (63%) das
duas populagoes silvestres dos tipos 1 ¢ 2 que anali-
sou. E provavel que os baixos valores sejam devido
ao pequeno numero de acessos, porém o numero de
plantas ¢ suficiente, dada a alta taxa de cruzamento
esperado em pupunha (RODRIGUES, 2007).

A estrutura geral do dendrograma das
populagdes hibridas (Figura 1) foi similar ao do
dendrograma das ragas de Silva (2004), mostrando
uma clara separagdo entre as populagdes cultivadas
e as silvestres, o que sugere que as populagoes sil-
vestres analisadas ndo participaram na domesticagao
da pupunha. Rodrigues et al. (2004) encontraram
relagdes mais proximas com as populacdes silvestres,
sugerindo que as populagdes silvestres do Acre ¢ do
baixo Rio Ucayali (Peru) poderiam estar envolvidas
na origem das pupunhas cultivadas. Uma analise
com marcadores mais precisos permitira identifi-
car as populagdes silvestres que participaram da
domesticagdo da pupunha. Mesmo sendo proximas
filogeneticamente (FERREIRA, 1999), a separagao
entre B. gasipaes e B. riparia pode ser explicada
pela amplificagdo de loci diferentes em espécies
diferentes, observada em iniciadores de RAPDs

(FERREIRA;GRATTAPAGLIA, 1998). No entanto,
0 pequeno numero de plantas usadas também nao
permite muita precisao.

O fluxo génico mais elevado entre as popu-
lagdes hibridas de Iquitos e Yurimaguas (Tabela 2)
ocorreu certamente por serem constituidas por ragas
primitivas da mesma dispersao ap6s a domesticagao
(vertente ocidental) e por estarem geograficamente
mais proximas, como observado por Adin et al.
(2004). Isso também explica a pequena distancia
de Nei, uma vez que a proximidade geografica
entre populagdes implica tendéncia de aumento
no fluxo génico (GREGORIUS, 1987; BOSSART;
PROWELL, 1998). Rodrigues et al. (2004) também
observaram alto fluxo entre as ragas primitivas Putu-
mayo, Solimdes e Para que cercam as populacdes de
Manaus e Iquitos. Belém € constituida principalmen-
te por raga de outra dispersdo, a raga primitiva Para
(vertente oriental). E a populagdo hibrida Manaus
¢ o ponto de encontro dessas dispersdes, compar-
tilhando alelos diferentes provenientes das ragas
Solimdes e Putumayo (MORA-URP{; CLEMENT,
1988), além de possuir muitos alelos da raga Para.
Isso explica o alto valor de heterozigosidade nessa
populagdo. Esperava-se que o fluxo génico entre as
populagdes de Belém e Manaus fosse maior, ja que
ambas compartilham a raga primitiva Pard, porém
nao ocorreu porque fluxo de Manaus com as ragas
Solimoes e Putumayo foi superior.

TABELA 1 - Parametros genéticos estimados com marcadores RAPD do conjunto de Bactris gasipaes,
das quatro populagdes hibridas, de duas populagdes silvestres (tipos 1 ¢ 3) e de uma espécie

afim (B. riparia).

Polimorfismo Heterozigosidade

Populacio N 99% Observada Esperada
B. gasipaes 174 88,9 0,365 0,366
Pop. hibridas 146 87,9 0,343 0,344

Belém 26 71,7 0,281 0,287

Manaus 38 74,7 0,313 0,317

Iquitos 41 75,8 0,294 0,298

Yurimaguas 41 69,7 0,282 0,286
v. chichagui 28 74,7 0,311 0,317

Tipo 1 21 73,7 0,304 0,311

Tipo 3 7 58,6 0,244 0,262
B. riparia 2 333 0,138 0,184
Total 176
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TABELA 2 - Fluxo génico (Nm = 0.5(1 - Gst)/Gst) estimado da analise genética usando marcadores RAPD
entre as quatro populacdes hibridas (Belém, Manaus, Iquitos e Yurimaguas), duas populagdes
silvestres (tipos 1 ¢ 3) e uma espécie afim (B. riparia).

Belém Manaus Iquitos Yurimaguas chicha. 1 chicha. 3
Manaus 7,72 -
Iquitos 5,88 9,47 -
Yurimaguas 425 6,88 12,75 -
chichagui 1 3,65 4,32 3,73 2,96 -
chichagui 3 2,44 2,85 2,98 2,35 5,46 -
B. riparia 1,24 1,37 1,32 1,29 2,37 1,95

TABELA 3 - Grupos de similaridade de Dice, nimero de plantas no grupo (n), similaridade (sim.) (> 0,84),
e o numero de plantas em cada populagdo hibrida, populagao silvestre (tipos 1 e 3) e duas
amostras de B. riparia. As 9 plantas em grupos mal resolvidas ndo s@o incluidas.

Grupo n Sim. Belém Manaus Iquitos  Yuri chich. 1 chich. 3 B. rip.

1 3 0,86 2 1
2 24 0,86 2 20 2
3 31 0,86 2 4 23 1 1
4 29 0,85 1 28
5 26 0,86 3 1 10 12
6 3 0,85 2 1
7 2 0,88 2
8 3 0,84 1 1 1
9 4 084 1 3
10 10 0,88 9 1
11 4 0,89 4
12 2 0,86 2
13 2 0,84 2
14 9 0,84 1 1 6 1
15 8 0,84 6 1 1
16 3 0,87 2 1
17 2 0,84 2
18 2 0,85 2
Total 167 25 36 40 41 18 6 1

TABELA 4 - Parametros genéticos estimados com marcadores RAPD por varios autores para as ragas primi-
tivas de pupunha (Bactris gasipaes) associadas as populagdes hibridas, para serem comparados
com os parametros em Tabela 1.

Polimorfismo Heterozigosidade
Racas N 99% Observada Autores
Para 27 78,7 0,25 1
Para 30 75,0 0,30 2
Para 30 75,2 0,24 3
Para 15 75,0 0,27 4
Solimoes 30 78,7 0,25 1
Solimoes 30 82,3 0,30 3
Solimoes 62 91,7 0,32 4
Putumayo 24 78,7 0,24 1
Putumayo 30 73,0 0,28 2
Putumayo 30 77,0 0,27 3
Putumayo 68 93,2 0,34 4
Pampa Hermosa 30 73,0 0,28 2
Pampa Hermosa 30 75,2 0,26 3
Pampa Hermosa 153 93,2 0,34 4
Pampa Hermosa 120 90,4 0,33 5

1 — Souza et al. (2001); 2 — Silva (2004); 3. Rodrigues et al. (2004); 4. Cristo-Aragjo et al. (2010); 5. Silva et al. (2003).
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Identidade de Nei (1972)

0,20 0,15 0,10

0,05 0.0

>

Iquitos

Yurimaguas

Manaus

Belém

chichagui 1

chichagui 3

B. riparia

FIGURA 1 - Dendrograma UPGMA da identidade genética de Nei (1972), estimada a partir da analise
genética usando marcadores RAPD, entre as quatro populagdes hibridas, duas populagdes
silvestres (tipos 1 e 3) e uma espécie afim (B. riparia).

CONCLUSOES

A hipétese de que as principais populagdes
hibridas de pupunha na Amazdnia apresentariam
mais variabilidade genética do que as ragas primitivas
a seu redor nao foi confirmada com as amostras dis-
poniveis no Banco Ativo de Germoplasma e com os
marcadores usados. Uma amostragem mais intensiva
dentro das populagdes hibridas e o uso de marcadores
codominantes poderiam permitir uma analise mais
apropriada da hipotese.
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