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Resumo

Algaroba, Prosopis juliflora (Sx.) DC., ¢ uma espécie arborea adaptada no Brasil com valor alimenticio
animal e ambiental para reflorestamento. Porém pouco se sabe sobre sua diversidade genético-molecular.
Portanto objetivou-se estudar diferentes indices de similaridade a partir de caracterizacdes genéticas da
algaroba obtidas por meio dos marcadores ISSR e RGA em individuos naturalizados no sudoeste da Bahia.
Folhas jovens de 36 individuos foram coletadas no municipio de Itapetinga, Bahia. O DNA foi extraido
pelo método SDS 10% e quantificado pela razdo de absorbancia A260/A230 e A 260/A280 nm. Dez pares
de RGA e 23 iniciadores ISSR foram utilizados para a reagdo de PCR, cujas reacdes foram submetidas a
eletroforese em gel de agarose a 2% por 2 h. O resultado da genotipagem (matriz bindria) foi utilizado para
calculo dos indices de similaridade de Jaccard, Simple Matching e Sorensen Dice. Por fim, foram realizados
os agrupamentos UPGMA, otimizagdo de Tocher e PCA. Foram observados 205 e 68 marcas polimorficas,
com heterozigosidade esperada de 0,28 e 0,21; informacgao polimorfica de 91,71% e 0,17% e distancia genética
de 8,0 e 8,53 para ISSR e RGA, respectivamente. Essas informagdes contribuem para o entendimento da
distribuicdo e adaptagdo da espécie em areas reflorestadas.
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Molecular characterization of Prosopis juliflora SW. DC. through molecular markers and genetic
similarity indices. Prosopis juliflora (Sx.) DC., commonly known as algarroba, is an adapted tree species in
Brazil with animal food value and environmental value in reforestation. However, little is known about its
molecular genetic diversity. Therefore, the aim of our study was to use different similarity measures based on
the genetic characterization of algarroba obtained through ISSR and RGA markers in naturalized individuals in
southwestern Bahia. Young leaves of 36 algarroba individuals were collected in the municipality of Itapetinga,
Bahia. DNA was extracted by the 10% SDS protocol and quantified by the absorbance ratio A260/A230 and
A260/A280 nm. Ten pairs of RGA and 23 primers of ISSR were used for PCR, and the amplified products were
electrophoresed on 2% agarose gels for 2 h. The genotyping results (binary matrix) were used to calculate the
Jaccard, Simple Matching and Sorensen Dice similarity coefficients. Finally the UPGMA clustering, Tocher
optimization and PCA were performed. We observed for ISSR and RGA 205 and 68 marks, respectively, with
expected heterozygosity of 0.28 and 0.21; polymorphic information content was 91.71 and 0.17% and genetic
distance 8.0 and 8.53, respectively. These findings contribute to our understanding of the wide distribution and

adaptation of this species in reforested areas.
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Introducao

A Prosopis juliflora (Sw) D.C. € uma espécie
arborea, xerofita, pertencente a familia Leguminosae
e subfamilia Mimosoideae (PEGADO et al., 2006),
sendo conhecida popularmente como algaroba. De
origem africana, ¢ bem adaptada ao Brasil, facilmente
encontrada em beira de estradas e areas de pastagens.
No nordeste brasileiro ¢ considerada como arvore de
uso multiplo. Devido a densidade de suas populagdes,
¢ amplamente utilizada em reflorestamento de areas
degradadas (RODRIGUES et al., 2013). E em fungado
da abundéincia e palatabilidade dos frutos, também
passou a ser apreciada como fonte de alimento para
grandes ruminantes, muares € equinos em estacdes secas
(MEDEIROS et al., 2012).

Esse atributo ¢ devido aos frutos apresentarem
cerca de 8 a 13% de proteina e digestibilidade superior
a 74%, com 4.501 kcal.kg-' de energia bruta em sua
composi¢do. Por isso, atualmente, seus frutos sio
recomendados para a substituicdo do milho e de outras
culturas irrigadas utilizadas como componente adicional
a dieta animal, os quais tém elevado o custo de produgao
animal (MEDEIROS et al., 2012).

Diante dos atributos apresentados pela espécie,
pouco se conhece acerca da estrutura genética quanto a
distribuicdo, grau de heterozigosidade e indice de locos
polimérficos em populagdes plantadas no sudoeste

baiano, sendo essa informagdo muito importante para
subsidiar futuros planos de manejo da espécie, como,
por exemplo, aumentar a variabilidade genética das
populagdes a fim de atrair agentes polinizadores.
Para estudos dessa natureza, existem varios tipos de
marcadores moleculares. Dentre esses, destacam-se dois
dominantes, o marcador ISSR (Inter Simple Sequence
Repeat) e 0 RGA (Resistance Genes Analogs). Ambos
marcadores dispensam conhecimento prévio do genoma.
Por isso s@o recomendados para a caracterizagdo
molecular de espécies exdticas como a algaroba, e as
informagdes obtidas com seus descritores genéticos
poderdo subsidiar futuros programa de melhoramento
(SEKHAWAL et al., 2015).

O primeiro marcador, o ISSR, foi inspirado nos
microssatélites e no RAPD. Este tem a capacidade de
identificar fragmentos no DNA de poucos pares de base
repetidos em Tadem, o que confere alto polimorfismo para
estudos de diversidade genética (REDDY et al., 2002),
além de possuir custo acessivel e boa reprodutibilidade
(ZOLET et al., 2017). O segundo marcador, 0 RGA, ¢
constituido por regides analogas aos genes de resisténcia,
com caracteristicas polimorficas semelhantes ao ISSR.
Porém esse marcador revela polimorfismo de individuos
com genes de resisténcia a algum fator adverso, o que
pode explicar a boa disseminagdo e adaptagdo da planta
em regioes aridas diferentes daquelas regides de origem
(SEKHAWAL et al., 2015).



Além dos marcadores moleculares, identificar o
indice de similaridade genética que melhor responde
aos estudos genéticos e moleculares de cada espécie ¢
muito importante. Os coeficientes de similaridade sdo
utilizados para estudos de dados binarios, os quais se
baseiam na comparagdo do nimero de atributos comuns
para cada par de objetos e o nimero total de atributos
envolvidos. Tais coeficientes podem ser facilmente
transformados em semelhanca ou diferenca entre os
pares de genotipos. Os indices de similaridade mais
estudados sdao o de Jaccard, Sorensen Dice e Simple
Matching (BOREM; CAIXETA, 2009). Esses trés
possuem caracteristicas em comum por considerar a
auséncia conjunta de dados obtidos a partir de uma
matriz binaria. Entretanto, sua robustez pode variar
em relagdo a importancia dada a sua auséncia e ou
presenca, ou até¢ mesmo a sua ndo coincidéncia, a
qual pode variar de uma espécie para outra (DUARTE
etal., 1999). Com isso, objetivou-se estudar diferentes
indices de similaridade a partir da caracterizagdo
genética de P, juliflora obtida por meio de ISSR e RGA
em individuos naturalizados no sudoeste da Bahia.

Material e Métodos

O material vegetal procedeu-se de folhas
jovens de 36 individuos de P. juliflora (algaroba)
coletados no municipio de Itapetinga, Bahia, sob as
coordenadas geograficas: Latitude 15°14°57,8” ¢
Longitude 40°13°53,4”W, localizado na mesorregiao
sudoeste. O material botanico foi herborizado no
Herbario da Universidade Estadual de Santa Cruz,
sob o numero de registro RG-14435, e registrado no
SisGen (Sistema Nacional de Gestdo do Patriménio
Genético e Conhecimento Tradicional Associado),
sob o numero de registro AFFOE34. Apds a coleta, o
material foi acondicionado em caixa de isopor com gelo
e encaminhado ao laboratério para extracdo de DNA
gendmico.

Posteriormente a coleta das folhas jovens, o estudo
foi realizado no Laboratério de Genética Molecular
Aplicada (LGMA), da Universidade Estadual do
Sudoeste da Bahia (UESB), no periodo de junho de
2017 a julho de 2019.
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Para a extragdo do DNA gendmico, utilizou-
se o protocolo SDS (Dodecil Sulfato de Sodil) 10%
estabelecido por Sunnucks e Hales (1996). Esta etapa
procedeu-se da maceracdo de 0,2 g de folhas jovens
em 3 mL de tampdo SDS 10% pré-aquecido a 60°C.
Na sequéncia o material foi aquecido em banho-Maria
por 3 h a 55- 60°C, com homogeneizagdo a cada 20
min. Os microtubos foram resfriados em temperatura
ambiente e centrifugacdo a 12.000 RPM por 10 min
a 15°C. Apos essa etapa, transferiu-se o sobrenadante
e acrescentaram-se 700 pL de isopropanol gelado. O
material foi homogeneizado lentamente e o processo de
centrifugacdo, repetido. No sobrenadante final, realizou-
se duas lavagens, uma com 800 pL de etanol 70% e
outra com 800 puL a 95%, subsequentemente. O pellet
foi mantido overnight para secagem e ressuspendido
em 60ul de tampao para ressuspensao (Tris-EDTA 0,1X
e H,O ultra pura g.s.p.). A quantifica¢do e a pureza do
DNA genoémico foram estimados em espectrofotometro
BioDrop pLITE (Whitehead Scientific) na razdo
de A260/A230 ¢ A260/A280 nm de absorbancia.
Subsequentemente, as amostras de DNA gendémico
foram padronizadas em 50 ng.uL.

A amplificagdo em cadeia de polimerase (PCR)
do material foi realizada em termocliclador Veriti
96 Well Thermal Cycler (Applied Biosystems®).
Utilizaram-se 10 pares de iniciadores de Genes
analogos de resisténcia RGA: S1-NBSrl; S1-As2;
S1-As3; NBsfl1-NBrfl; RGA1f-RGA2r; RGA1f-
RGAS5r; RGA1f-RGA6r; RGA1f-RGAS8r; Asl-As2;
Asl-As3 em 20 acessos e 23 iniciadores ISSR:
DIGA3’G; DICA3’RG; DICA3’YG; DIGA3’C;
DIGA3’RC; DIGA3’T; TRICAC3’RC; TRICAC3’YC;
TRICACS5’CY; TRICAG3’RC; TRIGTG3’YC;
TRITGT3’YC; TRIAAC3’RC; TRIAAG3’RC;
TRIACA3’RC; TRIAGA3’RC; TRITGG’RC;
TRICGA3’RC; TRICGC3’RC; TRIGAC3’RC;
TRIGCA3’RC; TRIGCC3’RC e TRIGGA3’RC em 16
acessos diferentes, respectivamente.

A reacdo de PCR para os iniciadores RGA foi
preparada a partir de 8 pl.de DNA a2 ng, 1,7 de tampao
para PCR 10X (20 mM Tris-HCI [pH 8,4] ¢ 50 mM de
KCI), 1,0 uL MgClL, 1 uL de dNTP mix 2,5mM, 0,11pL
de Tag DNA polimerase Taq e 2,19 pL de agua Milli-Q
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e 1 pL de cada iniciador, totalizando 16 pL de volume
final. A configuracdo adotada para as reagdes de PCR foi:
desnaturagdo inicial a 95°C durante 1 min, seguido por
35 ciclos de 95°C por 40 s para desnaturagdo, 37°C por
60 s para anelamento e 72°C por 1 min para extensdo e
finalizado com mais 5 min., para extensao final a 72°C.

A reagdo de PCR para os iniciadores ISSR foi
preparada a partir de 8 uL de DNA a 2 ng, 1,7 pL de
tampao para PCR 10X (20 mM Tris-HCI [pH 8,4] e 50
mM de KCl), 1,0 uL de MgClL,, 1,0 pL de dNTP mix 2,5
mM, 0,11 de Taqg DNA polimerase (LGC biotecnologia)
e 3,19 uL de dgua Milli-Q e 1,0 uL de iniciador,
totalizando 16 puL de volume final. Para a reagdo de
amplificacdo foi adotado o programa de amplificagdo
iniciado com 95°C por 5 min; seguido de 34 ciclos (94°C
por 50 s; 48°C por 60 s; 72°C por 60 s) e uma extensao
final a 72°C de 5 min.

Apos a obten¢do do produto de amplificagdo,
aliquotas de 6 ul foram submetidas a eletroforese em
gel de agarose a 2% (m/v) durante 2 h com tampao de
corrida TBE 0,5x em corrente elétrica de 120V durante
120 min. As amostras foram coradas com 0,2% (m/v) de
Gel Red (Invitrogen) e sua concentragdo foi comparada
com aliquotas conhecida de fago de DNA lambda (1)
(Invitrogen). Apos corrida de eletroforese, os géis foram
visualizados em transluminador sob luz ultravioleta e
fotodocumentados em cdmera Kodak.

Os dados obtidos foram genotipados no Excel em
matriz binaria de presenga (1) e auséncia (0) de bandas.
Obtida a matriz binaria, prosseguiram-se com as analises
genético-moleculares, onde calculou o PIC conforme a

formula proposta por Botstein et al. (1980):

n n n
PIC=1- E pz. - E E 2p2.p2.
i=1 1 i=1bj=141 U J

Para as demais etapas, utilizaram-se trés coe-
ficientes, sendo Simple Matching Jaccard e Sorensen-
Dice, respectivamente (JACCARD, 1908; SOKAL;
ROHLEF, 1962), representados pelas equagoes:

b
SM=a+a+b+c+a

a
]=a+b+c
_ a
SD_2a+b+c’

em que todos os trés indices apresentam o mesmo
intervalo de ocorréncia, 0,1.

Os resultados apresentados por cada indice foram
submetidos ao método de agrupamento UPGMA
(Unweighted Pair — Group Method Using Arithmetic
Averages) (SNEATH; SOKAL, 1973). Nesse método
utilizou-se a média aritmética das medidas de distancia,
sendo construidas, assim, a estrutura do dendrograma
pelos individuos de maior similaridade e a distancia
entre um individuo £ e um grupo formado, fornecida pela

equagao:
dik+d]’k
de=——"
onde d . foi obtida pela média dos conjuntos das

ij)k
disténcgs dos pares de individuos (i e k) e (j e k).
A representacdo hierdrquica dos dados foi obtida
adotando a rotina SAHN (sequencial, aglomerative,
hierarchical, no overlapping). Para essa etapa, adotou-se
a similaridade proposta na distdncia genética de Nei
(1978), conforme a equagao:

2a

Su :b+c

onde i e i’ sdo dois individuos com as presengas comuns
(1-1),bec, presencas ndo comuns (1 -0e 0 - 1),
respectivamente.

Obtidas as matrizes de dissimilaridade, realizou-
se 0 método de agrupamento de otimizacao de Tocher.
E, para melhor atribuicdo dos pardmetros analisados,
os dados também foram submetidos & Andlise da
Componente Principal (ACP). Os resultados obtidos
com o indice de otimizago de Tocher foram comparados
com os resultados apresentados por cada dendrograma
de acordo seus respectivos coeficientes e pela analise
discriminante da componente principal, conforme
preconizado por Cruz et al. (2011). As analises
estatisticas foram viabilizadas com o auxilio do Software
NTSYs pc v. 2.11 (ROHLF, 2000).



Resultados

Os iniciadores RGA apresentaram 68 marcas
polimoérficas com média de 5,7 por iniciador, a
heterozigosidade média esperada de 0,21 ¢ PIC de 0,17%.
J& os iniciadores ISSR apresentaram 205 marcas com
média de 8,95 por iniciador, com heterozigosidade média
esperada de 0,28 e PIC de 91,71%, respectivamente.

Quanto aos coeficientes de similaridade, Simple
Matching (SM), Jaccard (JC) e Sorensen-Dice (SD), as
matrizes bindrias obtidas a partir da genotipagem dos
acessos para os dois marcadores apresentaram valores de
similaridade préximos entre si. Sendo maiores os valores
obtidos para os coeficientes SM (8,53 e 8,0) e SD (7,83
e 8,13), para os acessos 2 ¢ 3 e os menores coeficientes
foram observados para JC (6,43 ¢ 6,85), para o acesso
3 para os marcadores RGA e ISSR, respectivamente
(Tabela 1).
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A aplicacdo dos trés coeficientes de similaridade
na analise de agrupamento UPGMA, para os dois
marcadores, separou os acessos em dois grupos distintos.
Os acessos 12, 13 e 14 formam um grupo isolado para o
RGA e os acessos 1, 2, 3 e 4 foram separados dos demais
para o ISSR (Tabela 2).

As distancias genéticas geradas pelos coeficientes
foram corroboradas pelos dendrogramas, apresentando
o coeficiente de Sorensen-Dice (SD) como o de maior
correlagdo. Na genotipagem apresentada pelo RGA, o
coeficiente de Jaccard (JC) apresentou agrupamento
semelhante ao de Sorensen-Dice (SD), com corte
de distancia em 1,0, correspondendo a 93 e 87% do
valor do indice de similaridade. Para a genotipagem
apresentada pelo ISSR, o indice de Simple Maching
(SM) foi semelhante ao Sorensen-Dice (SD). Esses dois
coeficientes apresentaram os melhores valores, com
corte em 4,0 ¢ 4,5, representando 88% de corregdo de

TABELA 1: Distancias dos pares de acessos de Prosopis juliflora gerados a partir de matrizes de similaridade por meio de

marcadores RGA e ISSR.
RGA ISSR
Coeficientes
Distancia Acesso Distancia Acesso
8,53 2 8,00 2
Simple Matching — SM ’ ’
8,23 4 8,00 3
I d-IC 6,43 2 6,85 3
accard —
5,86 4 6,80 2
7,83 2 8,13 3
S -Dice — SD ’ ’
orensen-Dice 739 4 8,09 5

TABELA 2: Agrupamento dos acessos de Prosopis juliflora pelo método UPGMA por meio dos coeficientes de Sorensen-
Dice (SD), Jaccard (JC) e Simple Matching (SM), obtidos por genotipagem por meio de iniciadores RGA e

ISSR.
Dot (G indice de similaridade
JC SD SM
| 14 14 12,13, 14
RGA I Todos, exceto 14 Todos, exceto 14 Toldz(jsi ,ixfzto
I 1,2,3,4 1,2,3,4 1,2,3,4,
ISSR 1 5,6,7,8,9,10, 11, 12, 5,6,7,8,9,10, 11, 5,6,7,8,9,10, 11, 12, 13, 14,
13,14, 15,16 12,13, 14,15, 16 15,16
Coeficientes de Similaridade
RGA 0,93 0,87 0,94
ISSR 0,51 0,88 0,88
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TABELA 3: Distancias genéticas dos acessos de Prosopis juliflora pelo indice de otimiza¢do de Tocher, a partir dos trés
coeficientes de similaridade obtidos por meio dos marcadores RGA e ISSR.

Distancias Genéticas
Grupo Marcador Intragrupo Média
JC SD SM JC SD SM
1 RGA 2,53 3,70 5,95 0,127 0,185 0,298
1 ISSR 4,04 5,62 0,48 0,288 0,41 0,69
2 3,70 5,39 - 1,850 2,695 -

JC: Jaccard; SD: Sorensen-Dice; SM: Simple Matching.

e o teste de otimizag¢do de Tocher agruparam todos os
acessos em Unico grupo (Tabela 3).

similaridade. Ao passo que o Jaccard (JC) apresentou a
menor correlagdo, com corte em 3,0, correspondendo a

o .
>1% do coeficiente (Tabela 2). Para a genotipagem com ISSR, esse indice

apresentou formacao de dois grupos para os coeficientes
de Jaccard (JC) e Sorensen-Dice (SD). Ao passo que o
coeficiente de Simple Matching (SM) agrupou todos os
individuos em apenas um grupo (Tabela 4).

A melhor similaridade entre os trés coeficientes
estudados, evidenciando a pequena diferenga genética
entre os acessos, foi confirmada pelo indice de otimizacao
de Tocher, em que a genotipagem com o iniciador RGA

TABELA 4: Agrupamentos de acessos de Prosopis juliflora pelo indice de otimizagdo de Tocher, a partir de trés coeficientes de
similaridade obtidos por meio de marcadores ISSR.

Coceficientes de similaridade

Grupos JC SD M
I 1,2,3,4,5,6 1,2,34,5.6 Todos os acessos
7,8,11,12,13, 14,15,16 7,8,11,12,13, 14,15,16
11 9e10 9e10

* JC: coeficiente de Jaccard; SD: coeficiente de Sorensen-Dice e SM: coeficiente Simple Matching.

FIGURA 1: Representagdo bidimensional da Analise de Componente Principal (PCA) de 16 e 20 acessos de Prosopis juliflora a partir dos
marcadores moleculares RGA e ISSR.
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Ao comparar a Analise da Componente Principal
com os agrupamentos obtidos pelo agrupamento
UPGMA, observou-se que os acessos genotipados
com ISSR também dividiram os acessos em dois
grupos, cujos componentes contribuiram com 41,42%.
Onde o primeiro componente explicou 28,42% da
varidncia total, e o segundo componente explicou
13% de todas as variaveis obtidas. Todos os acessos
foram agrupados pelo primeiro e terceiro quadrante
(Figura 1; Tabela 2).

Os acessos genotipados com RGA apresentaram
distribuigdo espacial homogénea em todos os quadrantes
da PCA, ndo formando grupos distintos. Os autovalores
acumulados dos eixos contribuiram com apenas 29,41%.
O primeiro componente para essa analise discriminante
contribuiu com 17,03% para explicar a varidncia dos
acessos e a segundo componente principal explicou
12,38% (Figura 1).

Discussao

Mesmo que o ISSR tenha apresentado valores
polimoérficos e de PIC superiores ao RGA, ambos os
resultados mostraram a eficiéncia desses marcadores
para estudo de diversidade genética. O polimorfismo
apresentado ¢ considerado grande o suficiente para
estudo dessa natureza, uma vez que cada marcador tem
a sua especificidade (ZOLET et al., 2017). Enquanto
o ISSR detecta pequenos fragmentos de DNA com
sequéncias de nucleotideos de tamanho variado ao
longo do genoma comum a todos os individuos da
espécie (COSTA et al., 2015), o RGA, ainda que
apresente a mesma fungdo molecular, de caracterizagao
genética, tem o atributo de identificar regides alvo
conservadas de sequéncias nucleotidicas ricas em
leucina (LRR — Leucine Rich Repeats); essas regides
sdo sitios de ligacdo de nucleotideo (NBS — Nucleotide
Binding Sites) a proteinas quinase. Os dominios NBS-
LRR nas plantas possuem a fun¢do de se associar a
genes de resisténcia em resposta a hipersensibilidade.
O dominio LRR ¢ o responsavel pelo reconhecimento
primario de possiveis patogenos (JONES; DANGL,
2006), atuando, assim, como guarda da maquinaria
celular (SEKHWAL et al., 2015).
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Embora os coeficientes de similaridade tenham
apresentado diferenca entre si e distribuido os
acessos em grupos distintos nos dendrogramas,
mantiveram o mesmo padrdo de agrupamento dos
acessos independemente dos seus valores. Isso se
deve ao fato de o algoritmo UPGMA nfo considerar
a estrutura de subdivisdo do grupo, atribuindo peso
igual para todos os acessos, ainda que o menor indice
de similaridade entre eles seja utilizado como critério
de inclusdo. Portanto, esse fato evidencia que os
acessos sdo oriundos da mesma matriz genética e
partilham os mesmos caracteres evolutivos (NEY,
1978; MEYER, 2002). Essa observagao ¢ esclarecida
pelo indice de otimizacdo de Tocher a partir dos niveis
de fusdo, em que independentemente do coeficiente
aplicado, os acessos pertencem a mesma populagdo,
ndo apresentando distancia genética suficiente que
justificasse a separagdo dos acessos em mais de
um grupo (Tabela 4) (CRUZ et al., 2011; ARAUJO
etal., 2017).

Ja a separacdo dos genotipos apresentada
pela PCA para o marcador ISSR corroborou os
agrupamentos apresentados pelos dendrogramas para
os dois marcadores (Figura 1; Tabela 2). Entretanto, a
distribuicao homogénea dos genotipos para o marcador
RGA corroborou os resultados apresentados tanto
pela otimizagdo de Tocher quando pelo coeficiente de
similaridade de coincidéncia simples (SM) apresentado
pelo ISSR, que considerou os acessos pertencentes a
mesma populagdo, em virtude das pequenas distancias
genéticas de 0,48 entre os indices (Tabela 3) (ARAUJO
etal., 2017).

Para que a ACP explique a distribui¢do espacial
dos gendtipos, é necessario que os autovalores
acumulados dos componentes principais tenham
contribuido ao menos com 70% da variagdo total
presente em cada acesso (HONGYU et al., 2015).
Portanto, ndo se pode afirmar a separagao dos acessos
em duas populacdes. Sendo possivel, entdo, inferir
que os acessos pertencem a mesma populagdo, uma
vez que a contribui¢do de cada eixo apresentou
valores inferiores ao preconizado pela literatura acima
citada (CP1 = 28,42% e CP2 = 13%). (Tabelas 3 e 4;
Figura 1). Todavia, este estudo € o primeiro registro de
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caracterizacdo genética por meio de RGA. Ainda que
também tenha apresentado baixa contribuicao para cada
componente principal (CP1=17,03% e CP2=12,38%),
contribuiu para o entendimento da distribui¢do espacial
dos acessos pela analise discriminante.

Informagdes como essas sdo muito importantes para
o entendimento da ampla distribuicdo e adaptagdo da
espécie em ambientes aridos e semidridos indspito para
agricultura e outro tipo de vegetagdo em determinadas
estacdes do ano, sendo possivel inferir que os possiveis
genes expressos pela algaroba como possibilidade
de resisténcia a condigdes adversas mostram que 0s
individuos estdo bem adaptados para a area de ocorréncia
onde a populacao foi naturalizada (RODRIGUES et al.,
2013).

A baixa variabilidade genética apresentada
pela espécie pode ser explicada pela boa reproducio
vegetativa, a qual confere a espécie a caracteristica
de potencial invasor por ocupar rapidamente grandes
areas (PEGADO et al., 2006). Nao obstante, a falta
de conhecimento quanto ao tamanho efetivo de suas
populagdes também pode explicar essa questdo. Embora
a espécie seja alogama, devido ao fato de formar
povoamentos densos, pode ocorrer cruzamento entre
individuos aparentados, contribuindo dessa forma para
elevar o indice de endogamia com consequente redugao
do fluxo génico (PIRES; KAGEYAMA, 1985; HARTL,;
CLARK, 2010).

Contudo, o conjunto desses fatores pode ter
contribuido para manter a replicacao dos genotipos desta
espécie desde a sua introdugdo no Brasil em meados da
década de 1940 (BURNNET, 2017), de forma que todas
as subpopulagdes existentes atualmente no Brasil sao
progénies dos primeiros individuos.

Informagdes como essas asseguram seu uso para
construcdo civil e energia sem comprometer seus
recursos genéticos. Dessa forma, ¢ importante que as
demais populacdes naturalizadas da algaroba tenham sua
caracterizacao genética registrada, contribuindo, assim,
para o mapeamento da espécie e melhor direcionamento
de seus usos sob regime de manejo sem trazer maiores
prejuizos ambientais (ANDRADE et al., 2010; CUNHA;
SILVA, 2012).

Os resultados mostraram que os acessos de
algaroba apresentam baixa variabilidade genética. Sendo
o coeficiente de coincidéncia simples o que apresenta
maior distidncia genética, ¢ o Sorensen-Dice, a melhor
correlagdo. E os marcadores RGA e ISSR mostraram-se
eficientes para a caracterizagdo genética de algaroba.
Contudo, informagdes como essas sdo muito importantes
para o entendimento da ampla distribui¢ao e adaptacao
da espécie em areas reflorestadas.
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