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Caracterizacdo genética de mulungu (Erythrina velutina Willd.) em
areas de baixa ocorréncia!

Genetic characterization of the coral tree (Erythrina velutina Willd.) in areas of low
occurrence

Luciana Oliveira Gongalves?, José Baldin Pinheiro®, Maria Imaculada Zucchi* e Renata Silva-Mann®*

RESUMO - AErythrinavelutina Willd., popularmente conhecida como mulungu, apresenta propriedades farmacol6gicas
e se encontra em estado de raridade em regibes do Estado de Sergipe. Devido ao interesse econdmico, torna-se
fundamental gerar informacdes para definir planos de conservagdo e exploracdo sustentavel. Este trabalho teve como
objetivo caracterizar os individuos de Erythrina velutina por meio de marcadores ISSRs. Para isto foram estudados 40
individuos do Estado de Sergipe pertencentes a trés localidades (Municipio de Pinhdo - Caatinga; Municipio de Santana
do Séo Francisco e Sdo Cristovdo - Mata Atlantica). Ao total, foram avaliados e obtidos 149 locos a partir de 11
primers ISSR. O niimero minimo de locos para estudo de diversidade em E. velutina foi de 117 de acordo com o
valor do estresse de Kruskal. Na populacdo de Santana ocorre estruturacdo genética espacial e a populacdo de Pinhdo
ndo possui estruturacdo genética espacial, seus individuos estdo distribuidos de forma aleatdria o que compromete a
sustentabilidade ao longo do tempo, e, portanto, requer a¢es imediatas de conservacao e recuperacao.

Palavras-chave: Genética vegetal. Mulungu.

ABSTRACT - The coral tree (Erythrina velutina Willd.), popularly known in Brazil as mulungu, presents various
pharmacological properties and although extremely scarce, can be found in regions of the State of Sergipe, Brazil. Due to
economic interests, producing information in order to set up plans for its conservation and sustainable exploitation becomes
essential. The objective of this work was to characterize individuals of Erythrina velutina by means of ISSR markers. In
order to do this, 40 individuals were studied from three locations in the State of Sergipe (The town of Pinh&do - Caatinga;
The towns of Santana do San Francisco and S&o Cristovéo - Atlantic Forest). In total, 149 loci from 11 ISSR primers were
obtained and evaluated. The minimum number of loci for the study of diversity in E. velutina was 117, agreeing with
Kruskal’s stress value. Spatial genetic structuring is seen in the population from Santana, but the population from Pinhao
lacks this structuring; its individuals are distributed randomly, compromising sustainability over time and therefore requiring
immediate action for its conservation and restoration.
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INTRODUCAO

A fragmentacdo dos ecossistemas e perda da
estruturacdo genética tem sido a principal consequéncia
da atividade humana na exploragdo inadequada dos
recursos naturais. Muitas das espécies que vém sofrendo
com o processo de fragmentagdo sdo fontes importantes
de produtos naturais biologicamente ativos e a perda da
diversidade genética implica na diminuicéo das chances de
identificar produtos com potencial utilizagdo econdmica
e a manutencao da espécie em seus habitats. Entre essas
espécies estd 0 mulungu (Erythrina velutina Willd.), muito
utilizada na medicina popular devido as propriedades
medicinais. Varios trabalhos foram realizados com objetivo
de isolar substancias quimicas e comprovar sua atividade
terapéutica, despertando o interesse da sua utilizagdo
na producdo de medicamentos (DANTAS et al., 2004;
VASCONCELGOS et al., 2003; VASCONCELOS et al.,
2004; RIBEIRO et al., 2006). Neste sentido, 0 género
Erythrina se destaca por apresentar plantas conhecidas
por produzirem alcaldides, flavandides, isoflavondides,
sendo a principal fonte de alcaloides tetraciclicos do tipo
eritrina. Seus alcal6ides possuem efeitos cardiovasculares
e os flavandides e isoflavanodides apresentam atividades
bactericidas e antifungicas (AMER et al.,1991;
NKENGFACK et al., 2000).

As acdes sedativas e bloqueadoras neuromusculares
do extrato aquoso de folhas de mulungu, em altas e baixas
doses, interferem em processos mneménicos (DANTAS
et al., 2004). A atividade contra Staphylococus aureus e
Streptococcus pyogenes, confirmam, em alguns casos,
as propriedade antibacterianas conhecidas pela medicina
popular para essaespécie (VIRTUOSO et al., 2005). Estudos
realizados com o mulungu tém permitido o isolamento
de novos compostos, e alguns deles nunca tinham sido
isolados de uma planta dessa espécie, ou até mesmo da
familia Fabaceae (RABELO et al., 2001), atribuindo assim
novas propriedades para essa espécie. Com os estudos
apresentados verifica-se um potencial biotecnoldgico da
espécie para producdo de fitoterapicos e fitofarmacos.

Contudo, a espécie tem sido retirada na natureza,
pela implantacdo de pastagens, e sua existéncia tem
sido comprometida, o que pode levar a extin¢do da
espécie no Estado de Sergipe.

Torna-se fundamental o estudo da caracterizacdo
genética de populagbes naturais, para definir estratégias
de conservagdo e exploracao racional da espécie. A forma
mais utilizada para verificar a distribuicao da variabilidade
em populagdes naturais € com o uso de marcadores
moleculares. A utilizagdo dos marcadores tipo ISSR
(Inter repeticBGes de Sequéncias Simples) para apresentar
vantagem por sua simplicidade, aplicabilidade em um
grande nimero de espécies sem conhecimento prévio das

suas sequéncias de DNA, por permitirem a analise de um
grande nimero de locos e produzirem fragmentos com
grande reprodutibilidade (SILVA et al., 2011).

Existem diversos estudos na literatura utilizando
marcadores ISSR para analise de diversidade genética
em Penstemon e plantas das familias Asteraceae,
Brassicaceae, Hippocastanaceae, Orchidaceae, Poaceae,
Scrophulariaceae, Violaceae (KURANE; SHIRDE;
HANSULKAN, 2009) e na espécie Tribulus terrestres
(SARWAT; DAS; SRIVASTAVA, 2010). Contudo,
deve-se levar em consideracdo a quantidade de locos
necessarios para se obter boa precisdo das estimativas
de diversidade genética. O uso de um grande ndmero de
marcadores pode tornar a pesquisa invidvel devido ao
aumento dos custos, sem levar a um aumento significativo
na precisdo dos dados. Em contrapartida, a utilizagdo de
um ndmero pequeno pode comprometer a veracidade dos
dados obtidos. Na literatura, dois métodos sdo largamente
utilizados para estimar o nimero minimo de fragmentos
que deve ser utilizado para estimar as relagdes genéticas, o
primeiro é pelo coeficiente de variagdo (COELHO, 2000),
e 0 segundo pelo estresse de Kruskal (1964).

O presente trabalho teve como objetivo estimar
a diversidade genética e identificar o0 nimero minimo
de locos ISSR para avaliacao de individuos de mulungu
(Erythrina velutina).

MATERIAL E METODOS

Para o estudo foram coletadas folhas jovens de 40
individuos em populagdes naturais de mulungu do Estado
de Sergipe. A primeira populacdo estd localizada, no
Bioma Mata Atlantica, entre os municipios de Neopolis
(10°18°39” S e 36°34’56™ W) e Santana do Séo Francisco
(10°15°55” W) e ainda neste mesmo bioma um individuo
da regido litoranea no municipio de S&do Cristovao
(10°55°32” S e 37°06°08 W). A segunda populacéo esta
localizada, no Bioma Caatinga, municipio de Pinhado
(10°33°50” S e 37°42°47” W), sendo de cada uma das
populagdes empregados 20 individuos.

A extragdo do DNA foi realizada de acordo
com método descrito por Nienhuis et al. (1995), com
modificagfes. O DNA extraido foi quantificado utilizando
gel de agarose e DNA de fago lambda (Invitrogen)
de concentragcdes conhecidas. O DNA foi diluido a
concentragdo de 6 ng pL™. Foram preparados coquetéis
para as reagdes de amplificagdo contendo: 20 ng de DNA,
uma unidade de Tag DNA polimerase (Invitrogen), 10 mM
de Tris-HCL (pH 8,0), 2 mM de MgCl,, 0,25 uM de cada
desoxirribonucleotideo trifosfato (DNTPs) e 0,2 uM
de oligonucleotideos e agua ultrapura para completar o
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volume de 25,0 pL. As reagdes foram realizadas usando
uma etapa inicial de 94 °C por 1 minuto e 30 segundos,
seguida de 35 ciclos de amplificacdo, de 94 °C durante
45 segundos; temperatura especifica para cada primer
(Tabela 1) por 45 segundos e 72 °C por 1 minuto e 30
segundos, seguido por um ciclo de extensdo final de 72
°C durante 5 minutos. Apds as reacdes, os produtos das
amplificacdes foram separados por eletroforese em gel de
agarose a 1,4% durante quatro horas a 120V, utilizando
um marcador de 100 pares de bases (Invitrogen) como
referéncia para os fragmentos gerados e corado com Blue
Green Loading Dye | (LGC Biotecnologia). A visualizagéo
foi feita através de luz ultravioleta em fotodocumentador.

Tabela 1 - Primers de ISSR selecionados para a espécie
Erythrina velutina Willd., suas respectivas sequéncias e
temperaturas de anelamento

Sequéncia (5’- 3) Ta (°C)
(CAG)5 54
(GTG)4 54
(CA)6 AT 45
(CA)6 AG 41
(GT)6 AT 45
(GT)6 GG 45
(CTC)ARC 45
(AG)8YC 48
(CA)8GC 48
GGGC (GA)8 54
(CAC)YA AC 45

Ta: temperatura de anelamento; Y=C ou T; R=A ou G

Inicialmente foram testados 41 primers ISSR,
utilizando apenas 11 individuos para teste de polimorfismo.
Entre esses individuos selecionados cinco sdo da populagao
de Santana do Sdo Francisco-SE (populagdo Santana),
cinco individuos da populagao de Pinh&o-SE (populagao
Pinhao) e um individuo de Sao Cristovao-SE, o UFS13.
Para cada primer foram testadas oito temperaturas de
anelamento variando entre 40-55 °C. A selecdo foi feita
por meio da analise do perfil eletroforético, dos produtos
amplificados, gerado por cada primer.

O perfil eletroforético de cada gel foi analisado
visualmente, e segundo a auséncia (0) ou presenca (1) do
fragmento foi gerada uma matriz binaria (Tabela 1).

Para determinar o nimero minimo de fragmentos
amplificados necessarios para estudos de diversidade
genética, foram obtidas as estimativas de correlacao (r) de

valores da matriz de similaridade e o valor de estresse (E),
que indica 0 ajuste entre a matriz original e a matriz simulada.
O ndmero 6timo de fragmentos foi calculado por meio do
software GENES (CRUZ, 2007) e considerado satisfatério
para as analises quando o valor do estresse foi inferior a 0,05
(KRUSKAL, 1964) e a correlagdo mais proxima de 1.

A similaridade genética foi calculada por meio do
coeficiente de Jaccard, utilizando o programa FreeTree
(PAVLICEK; HRDA; FLEGR 1999). As similaridades
obtidas foram agrupadas segundo o método UPGMA
(método de média aritmética ndo ponderada) e
construido um dendrograma utilizando o programa
TreeView (PAGE, 1996). Com o objetivo de verificar a
consisténcia de cada agrupamento, foi realizada a analise
bootstrap com 2.000 repeti¢des utilizando o programa
FreeTree (PAVLICEK; HRDA; FLEGR, 1999).

Com base na matriz de similaridade genética foi
calculada a andlise de componentes principais (ACoP)
utilizando o programa XLSTAT 2009 (ADDINSOLFT, 2009).

O coeficiente de coancestria genética visando a
andlise da relacdo espacial entre os gendtipos de cada
populacdo foi estimado pelo coeficiente de kinship, entre os
pares de individuos para cada uma das classes de distancia
(HARDY, 2003). Para as estimativas do coeficiente de kinship
empregou-se 0 programa SPAGeDI, versdo 1.2 (HARDY;
VEKEMANS, 2002). Foram preestabelecidas 10 classes de
distancia. O erro padrdo da média das estimativas foi obtido
por reamostragem jackknife e, a partir dele, foram construidos
intervalos de confianca a 95% de probabilidade do coeficiente
de coancestria médio estimado para classe de distancia. Para
testar a ocorréncia de estrutura genética espacial dentro de
cada classe de distancia, foram feitas 1.000 permutacdes. O
coeficiente foi calculado pela seguinte expressdo 1:

F,(Mj )
1-0Om

onde: Fij = coeficiente de coancestria genética entre i
e j; Qij = probabilidade de as amostragens aleatorias de i
e j serem idénticas por ascendéncia; Qm = probabilidade
média de que amostragem aleatéria feita na populagao
seja idéntica por ascendéncia.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os individuos foram analisados com base em 149
locos obtidos de 11 primers ISSR. O nimero 6timo para
obter precisdo desejada nas andlises de diversidade
genética com a espécie em estudo foi a partir de 117
fragmentos polimorficos, quando o estresse assumiu
valor de 0,048 e a correlagdo (r) de 0,991 (Figura 1).
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Figura 1 - Coeficiente de correlagdo (r) e o nimero de fragmentos
obtidos para os individuos de mulungu (Erythrina velutina Willd)
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No presente estudo houve uma relagédo
diretamente proporcional entre o0 nimero de fragmentos
amplificados e a magnitude de correlagdo dos valores
da matriz de similaridade original obtida a partir de
reamostragem com diferentes nimeros de fragmentos
amplificados. Assim, a partir do nimero 6timo de
fragmentos obtidos (117), o valor do coeficiente de
correlacdo foi se aproximando do valor maximo, o que
comprova a consisténcia dos dados com o nimero de
primers utilizados e o nimero de fragmentos obtidos,
sendo suficientes para as analises de diversidade
genética.

Adeterminacdo do nimero de marcadores tem sido
citada em espécies como soja (PEQUENO et al., 2003),

em Harconia speciosa Gomez (MOURA et al., 2005) e
Bidens pilosa L. (VIDAL; LAMEGO; NUNES, 2005).
Nestes estudos a analise dos resultados e a indicacdo do
nGmero minimo de marcadores contribui para a otimizagao
do uso dos recursos e tempo, traduzidos em menor nimero
de marcadores representativos da amostragem do genoma
para caracterizacdo da diversidade genética.

Em trabalho realizado com quatro espécies de
Astragalus (Fabaceae), foram utilizados 15 primers ISSR,
entre os 100 testados, obtendo um total de 326 locos e
ntmero de bandas variandode 13a 26 por primer (ANAND;
SRIVASTAVA; CHAUDHANY, 2010). Laxmikanta e
Pratap (2010) estudando 18 espécies do género Cassia
(Leguminosae: Caesalpinoidae), utilizaram seis primers
ISSR e obtiveram um total de 115 locos. Para a espécie
medicinal Carapichea ipecacuanha (Rubiaceae), foram
testados 100 primers ISSR, dos quais, apenas cinco foram
selecionados, produzindo um total de 89 locos, com média
de 17,8 locos por primer (OLIVEIRA et al., 2010).

As relagbes genéticas entre os individuos e as
populacdes naturais de mulungu foram estimadas utilizando
dendrograma baseado no coeficiente de similaridade
de Jaccard, com o método de agrupamento UPGMA e
confiabilidade dos ramos avaliada por bootstraps (Figura 2).

Todos os individuos de mulungu tiveram
identidade 0nica. Para os pares de gendtipos da
populacdo de Santanado Sdo Francisco (Mata Atlantica)
pode-se observar que a maioria apresentou similaridade
genética acima de 50%, destacando os pares ST9 e
ST12 (88,63%) e ST2 e ST3 (88,46%) que obtiveram
os maiores coeficientes. Os que apresentaram menor

Tabela 2 - Primers de ISSR selecionados para caracterizar individuos de duas populagdes de Erythrina velutina Willd e o

numero de locos gerado

Primers NC total de locos N° de locos polimdrficos

(CAG)5 14 13
(GTG)4 19 19
(CA)B AT 14 14
(CABAG 15 15
(GT)6 AT 15 15
(GT)6 GG 9 9

(CTC)4RC 18 18
(AG)8YC 10 10
(CA)BGC 8 8

GGGC (GA)8 16 16
(CAC)A AC 1 9

Total 149 146

Rev. Ciénc. Agron., v. 45, n. 2, p. 290-298, abr-jun, 2014
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Figura 2 - Dendrograma baseado no indice de similaridade de Jaccard e método de agrupamento UPGMA para 0s gendtipos
de mulungu (Erythrina velutina Willd) do municipio de Pinhdo (PN), municipio de Santana de Sdo Francisco (ST) e municipio
de Sdo Cristovdo (UFS). Os valores junto aos “n6s” representam sua estabilidade, testada por reamostragem bootstraps,
considerados significativos, aqueles superiores a 50%
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similaridade foram ST7 e ST13 com 39,79% e ST10 e
ST14 com 41,74%. Vale ressaltar que os genotipos que
apresentaram os menores indices de similaridade em
relacdo aos demais foram ST7 e ST14.

Em relagdo a populagdo coletada em Pinhdo (P2
- Caatinga), 0s genotipos PN4 e PN5 (77,77%) foram os
mais similares, enquanto os PN1 e PN9 apresentaram
a menor similaridade (11,39%). Para esta populacdo
foram observados baixos indices de similaridade,
predominando os valores abaixo de 50%.

Com base na andlise da relacdo de similaridade
entre os genotipos das duas populagdes (Santana do
Sédo Francisco e Pinhdo), observou-se que os ST3 e
PN5 foram mais similares apresentando um indice
de similaridade de 73,49%. Os pares PN9 e ST20
(14,13%) e PN9 e ST17 (14,94%) apresentaram-se
comparativamente menos similares.

O gendtipo UFS13, utilizado como referéncia,
devidoalocalizagdono campusdauniversidade e seuuso
em ensaios farmacologicos (CARVALHO et al., 2009;
SANTOS et al., 2012) mostrou-se mais semelhante aos
individuos de Santana do Sdo Francisco, apresentando
maior similaridade com o individuo ST19 (63,44%).

Analisando os 41 genotipos, pelo método de
componentes principais (ACoP), houve a formacéo

de 41 autovalores, sendo que a partir de 32 néo
houve incremento da variacdo. Para agrupar 80% da
variabilidade, seriam necessdrios 14 autovalores.
Nos trés primeiros autovalores foi observada uma
variabilidade acumulada de 43,33% (Figura 3).

Utilizando os dois primeiros componentes de
maior acumulo de variacdo (36,76%), ha formacao de
dois grandes grupos, um primeiro, formado por nove
individuos (PN3, PN6, PN7, PN9, PN10, PN11, PN15,
PN16 e PN20), com maior aproximacao dos individuos
PN7, PN10 e PN15; e o segundo pelos 20 individuos
de Santana do S&o Francisco, e de So Cristévéo e 11
individuos de Pinhdo, o que sugere uma proximidade
genética para estes. No entanto, ainda neste grupo,
foi observado que os individuos ST7, ST14 e PN18
se apresentaram de maneira dispersa, indicando uma
diferenciacdo em relacdo aos demais.

Para a primeira e terceira coordenada, ocorre
situacdo semelhante. Verificou-se a formagdo de um
agrupamento contendo os mesmos individuos do
municipiodePinhdo presentesnoagrupamento, mascom
distribuicdo diferente. Em outro grupo, foi observado
aproximacao dos individuos ST14, PN18 e PN19. Nos
dois gréficos de ACoP construidos, o individuo de Sao
Cristévao esta associado ao agrupamento formado pela
populacdo de Santana do Sao Francisco.

Figura 3 - Andlise de Coordenadas Principais (ACoP) para 41 individuos de mulungu (Erythrina velutina Willd) localizados no
municipio de Pinhdo (A), municipio de Santana de S&o Francisco (o) e municipio de Sdo Cristovao (e), pertencentes ao Estado de
Sergipe, para as trés primeiros componentes (F1, F2 e F3). Em (A) coordenadas F1 e F2 e em (B) coordenadas F1 e F3. Agrupados em

funcdo da diversidade genética estimada pelo coeficiente de Jaccard
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De maneira geral, os grupos formados pelo
método UPGMA e ACoP apresentam concordancia,
confirmando a associacdo entre os individuos nos
agrupamentos. O emprego de mais de um método
de agrupamento, em razdo das diferencas na
hierarquizacdo, otimizacdo e ordenacdo dos grupos,
permite que a classificacdo deles se complemente em
funcdo dos critérios que cada técnica utiliza, e impede
que inferéncias errbneas sejam adotadas na alocacéo
de materiais, dentro de um determinado subgrupo de
gendtipos (ARRIEL et al., 2006).

Por meio da caracterizacdo genética dos
gendtipos de mulungu, foi observada a formacdo de
dois grupos principais. O primeiro grupo formado
apenas pela populacéo de Pinhdo, com destaque para o
PN9 que foi 0 menos similar. O segundo grupo é mais
diversificado, com presenca de todos da populacéo de
Santana do S&o Francisco, Pinhdo e S&do Cristovéo.
A presenca de individuos da populacdo de Pinhdo no
segundo agrupamento indica uma alta diversidade.

Com os correlogramas a seguir tem-se a
distribuicdo espacial dos individuos (Figura 4).

Figura 4 - Correlograma do coeficiente de coancestria, por
classes de distancias, para os individuos de Erythrina velutina
Willd, nas populagdes de Santana e Pinh&o, com intervalo de
confianga a 95% de probabilidade

0.15 -
L
35 0.1 A
E
g 005 -
H
2
e 0
b=l
L
= 64 1540 274,30
5 8 5,99, 4, 7
£ 0.05 - S277%2.07578.76;73.
= - -
I = == N == ot CRE S, Vo
T | TR S
g
01
015 4
0.2
w 0.15
3
2 i
£ °
g 005 -
8
3
e 0
o
v
2 .0.05 1
-
2
D01 A
o
o
0.15 4
0z !

Em cada populacdo, foram estimadas dez classes
de distancia espacial. De acordo com a analise, pode-se
observar que o padrdo de distribuigdo espacial variou
entre as populagdes estudadas.

Na populacdo de Santana do S&o Francisco, 0s
pares de individuos da primeira e da segunda classe de
distancia apresentaram valores de coancestria positivos
e significativos a 95% de probabilidade (Tabela 3),
sugerindo um parentesco entre eles. Esse fato, de
estruturacdo genética espacial dentro das populacdes,
pode estar relacionado com a dispersdo limitada de pélen
e sementes (SMOUSE; PEAKALL, 1999).

Na sexta e nonaclasses de distancia, o coeficiente
de coancestria apresentou-se negativo e significativo
a 95% de probabilidade, indicando uma diferenciacao
genética entre os individuos, e uma possivel ocorréncia
de estruturacdo genética espacial para a populacdo
de Santana do S&o Francisco, ja que esse fato ndo é
comprovado pelas demais classes.

Para a populacdo de Pinhdo, foi observado
ocorréncia de distribuicdo aleatéria dos individuos,
com os valores do coeficiente de coancestria oscilando
entre positivo e negativo ao longo das classes, sendo
ndo significativos a 95% de probabilidade. Por meio
destes resultados pode-se inferir que individuos
proximos geograficamente ndo possuem grau de
parentesco. Diante disto, pode-se concluir que o grau
de parentesco entre os individuos da populacdo de
Pinhdo ndo é suficiente para formacdo de estruturacdo
genética espacial.

O estudo dadistribuigdo espacial nas populacdes
de E. velutina ira contribuir para a selecdo de material
genético a ser utilizado nos programas de conservagao
e melhoramento genético da espécie e para uso em
testes farmacoldgicos, buscando novos variantes que
poderdo ser pesquisados.

Diante do cenério de devastagdo das areas,
estudos que contemplem os gendtipos prioritarios
para conservacdo sdo poucos. Em Sergipe, poucos
trabalhos abordam o tema (SANTANA et al., 2008;
GOIS; SILVA-MANN; FERREIRA, 2009; RABBANI;
SILVA-MANN; FERREIRA, 2012). Estudos desse
tipo, além de outros envolvendo aspectos bioldgicos,
moleculares, econémicos, culturais e sociais tornam-se
necessarios tanto em nivel nacional, quanto regional e
local (MELO, 2007). A caracterizacdo da diversidade
genética em plantas com risco de extin¢do devido ao
seu carater de raridade como o mulungu em Sergipe,
pode fornecer dados Uteis para a identificacao e selecéo
de gendtipos em programas de conservagdo e também
servir como referéncia para estudos farmacolégicos.
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Tabela 3 - Valores do coeficiente de kinship (Fij) e significancia (p) para as classes de distancias nas populacdes de Santana do Séo
Francisco (Mata Atlantica) e Pinh&o (Caatinga) de Erythrina velutina Willd

Populagéo Pinh&o - Caatinga

Populacdo Santana - Mata Atlantica

Classes ~ --------mm-momm- Mata Atlantica (1) Caatinga (2)
Fij p Fij P
1 0.1012 0.019 0.0909 0.1429
2 0.0713 0.045 0.0019 0.7802
3 0.0423 0.208 -0.0397 0.6943
4 -0.0005 0.938 0.0254 0.5784
5 0.0206 0.602 -0.0704 0.3007
6 -0.0974 0.019 0.0511 0.3127
7 0.0248 0.490 -0.1174 0.0709
8 -0.0265 0.440 -0.0696 0.2468
9 -0.0779 0.043 0.0509 0.2807
10 -0.0574 0.108 -0.0231 0.8082
CONCLUSOES ARRIEL, N. H. C.; et al. Técnicas multivariadas na

Este é o primeiro trabalho realizado com a
espécie mulungu utilizando marcadores ISSR com
populacdes localizadas em diferentes Biomas, sendo o
numero necessario de locos para estudo de diversidade
genéticade 117. Dentro de cada populacéo, 0s genotipos
ST7 e ST14 da populagdo de Santana do S&o Francisco
(Bioma Mata Atlantica) e PN3, PN6, PN9, PN11,
PN12, PN16, PN19 e PN20 da populacdo de Pinhéo
(Bioma Caatinga) sdo os mais divergentes, sendo esses
sugeridos para trabalhos de melhoramento e programas
de conservacao.
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