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RESUMO 

Marcadores moleculares são amplamente utilizados para estudos de genética 

populacional, mapeamento e análises de similaridade e ainda, distância genética. 

Além disso, é possível, com estes, identificar acessos de plantas, isolados de um 

microrganismo ou até completar estudos de sistemática. Para este estudo os dados 

foram coletados a partir de levantamento bibliográfico realizado em trabalhos 

relacionados ao tema. O material examinado foi encontrado na biblioteca pública da 

Universidade Federal do Piauí (UFPI), dissertações de mestrado, teses de doutorado 

e artigos científicos de periódicos da base de dados do scielo e de outros sites 

disponível na internet. Objetivando averiguar a utilização de marcadores moleculares 

em plantas características do cerrado. Com esta revisão foi possível observar que 

dentre os marcadores utilizados em plantas os AFLP, RAPD e MICROSSATELITES 

são os mais usados na vegetação característica do cerrado. Sendo assim, concluímos 

que os marcadores moleculares são importantes para a conservação genetica das 

familias pertencentes tanto ao bioma cerrado como nos demais biomas,sendo 

fundamental estimular pesquisas sobre o tema para que se possa ter um 

conhecimento mais profundo sobre essas familias como tantas outras espécies no 

intuito conhece–las  para  preservar o cerrado. 

 

PALAVRAS-CHAVE: Marcadores moleculares. Plantas do cerrado. Revisão de 

literatura. 
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ABSTRACT 

 

Molecular markers are widely used for studies of population genetics, mapping and 

analysis of similarity and also genetic distance. Furthermore, it is possible with them, to 

identify accesses plants, isolated from a microorganism or until complete systematic 

studies. For this study data were collected from literature on related work on the topic. 

The material examined was found in the public library of the Federal University of 

Piauí (UFPI), master's theses, doctoral dissertations and scientific articles in journals 

database scielo and other sites available on the internet. Evaluated to assess the use of 

molecular markers in plant characteristics of the cerrado. With this revision was 

possible to observe that among the markers used in the plants AFLP, RAPD and 

microsatellites are the most used in the characteristic vegetation of the cerrado. Thus, 

we conclude that the molecular markers are important for the conservation genetics of 

families belonging to both the Cerrado and in other biomes, being essential to stimulate 

research on the topic so you can have a deeper understanding of these families as many 

other species in order to preserve them know the savannah. 

 

KEYWORDS: Molecular markers. Cerrado  plants. Literature review. 
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1- INTRODUÇÃO  

Os marcadores moleculares surgiram devido à necessidade da detecção de 

polimorfismo genético diretamente no DNA e representam o terceiro grupo de 

marcadores moleculares, sendo o primeiro os descritores morfológicos e em segundo os 

descritores de proteína e enzimas e em terceiro os descritores de DNA a qual os 

marcadores fazem parte, onde os morfológicos são usados predominantemente por 

melhoristas, mais apresentam limitações. Os descritores de enzimas e proteínas 

passaram a ser utilizados efetivamente em identificação de cultivares na década de 70, o 

seu uso passou a ser um avanço para o melhoramento de plantas por possibilitar a 

estimativa de distancia genética entre genótipos. Dez anos após os primeiros trabalhos 

com descritores de enzimas e proteínas surgiram os de DNA capazes de detectar 

variações genéticas adicionais. O principal avanço desta técnica é a possibilidade de 

acessar diretamente o genoma de um individuo evitando assim a expressão do fenótipo 

e a influencia do meio sobre este enquanto os de enzimas e proteínas mostram apenas as 

regiões ativas na expressão gênica. Existem diversas razões para que os marcadores 

moleculares apresentem vantagens sobre os marcadores morfológicos convencionais. 

Em comparação com caracteres morfológicos, os marcadores moleculares exibem 

neutralidade fenotípica, raramente exibem interações epistáticas (um gene inibi a ação 

de outro que não é seu alelo) ou pleiotrópicas (um mesmo par de alelos sendo 

responsável pela determinação de dois ou mais caracteres), podendo ser detectados tanto 

em tecidos jovens como em adultos (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). 

Os marcadores moleculares de DNA têm sido usados para sinalização de genes 

de resistência a doenças, insetos e pragas; avaliação e caracterização de germoplasma; 

melhoramento dos pais de híbridos; introgressão gênica (fluxo de genes) de uma espécie 

para o acervo genético de outra através de repetidos retrocruzamentos entre um híbrido 

e sua original geração progenitora e seleção auxiliada por marcadores; desenvolvimento 

de mapas genéticos; determinação de grupos heteróticos e associação com regiões 

genômicas que afetam heterose; reconstituição de pedigrees; testes de pureza genética; 

seleção de resistência a patógenos exóticos ainda inexistentes em determinada região; 

associação com caracteres quantitativos; estudos de interação genótipo-ambiente; 

processos legais, entre outros (RAFALSKI; TINGEY, 1993). 

Dentre as variações da técnica de análise de polimorfismos no DNA, as mais 

utilizadas, tanto por motivos de maior confiabilidade quanto por um menor custo, tempo 
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reduzido, dentre outras particularidades, estão: Amplified Fragment Length 

Polymorphism (AFLP), Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD), Sequence-

Characterized Amplified Regions (SCAR), Restriction Fragment Length Polymorphism 

DNA (RFLP), Microssatélites ou short tandem repeats (STRs) (FERREIRA; 

GRATTAPAGLIA, 1995). 

As tecnologias de marcadores moleculares estão evoluindo rapidamente e 

modificações já existem para algumas das técnicas acima mencionadas. Todavia, os 

tipos de marcadores aqui mencionados são os que ainda estão sendo utilizados para 

caracterização de cultivares. Tamanha é a importância dos inúmeros estudos 

desenvolvidos a respeito desses marcadores, que existem diversos bancos de dados 

específicos para diferentes tipos de marcador (MILACH, 1998). 

Os marcadores moleculares vêm sendo utilizados em plantas de diferentes taxas, 

na busca de solucionar problemas de classificação taxonômica para identificar 

componentes moleculares dessas plantas. Isso é importante, pois garante um melhor 

conhecimento dessas plantas, bem como uma caracterização mais eficiente do 

germoplasma e maximização dos ganhos genéticos.  Dessa forma, a utilização de 

marcadores moleculares em plantas traz como resultado a preservação de genes e a 

manutenção das espécies existentes. Portanto, este trabalho teve como objetivo 

averiguar, a partir de revisão bibliográfica, a utilização de marcadores moleculares em 

plantas de famílias características do bioma do Cerrado.  
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 MARCADORES MOLECULARES 

 

Existem vários tipos de Marcadores Moleculares, entretanto os mais usados são 

os RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP (Amplified Fragment Length 

Polymorphism), SSR (“Simple Sequence Repeats” ou “Microssatélites”), (Hamada et 

al., 1982; Litt & Luty, 1989). 

 

2.1.1 RAPD 

 

 O RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) é um dos mais utilizados. Esta 

técnica baseia-se na amplificação do fragmento de DNA, que é flanqueado por um par 

de oligonucleotídeos que hibridizam em direções opostas à sequência-alvo, por meio de 

ciclos de desnaturação, anelamento do primer e extensão pela enzima Taq polimerase 

(Ferreira & Grattapaglia, 1998). 

A técnica que envolve a detecção de Polimorfismo do DNA Amplificado ao 

acaso (RAPD) tem sido eficiente na caracterização de genótipos em várias espécies, 

antes que as características fenotípicas sejam expressas. Essa técnica é considerada um 

método rápido em relação ao RFLP e produz maior número de marcadores em relação 

às isoenzimas (Zimback et al., 2003). 

Embora algumas técnicas mais recentes, como AFLP e SSR, sejam preferidas 

por serem mais informativas, muitas vezes os RAPDs, devido à sua simplicidade, baixo 

custo e menor infraestrutura requerida, ainda são os escolhidos, principalmente por 

laboratórios que não possuem equipamentos para técnicas mais elaboradas (Upadhyay 

et al., 2004). 

Entretanto, esses marcadores são usualmente dominantes e sensíveis a pequenas 

alterações das condições de amplificação, tendo, assim, baixa reprodutibilidade, além de 

outras desvantagens, como ambigüidade na interpretação das bandas e co-migração de 

fragmentos de igual tamanho (Ferreira & Grattapaglia, 1998). Para aumentar a 

confiabilidade desses marcadores e convertê-los em marcadores co-dominantes, Paran 

& Michelmore (1993) desenvolveram os marcadores SCAR (Região amplificada de 

seqüência caracterizada). Marcadores SCAR são derivados de marcas RAPD pelo 

desenvolvimento de oligonucleotídeos maiores. Após a seleção da marca RAPD, o 
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fragmento é clonado e sequenciado, e é sintetizado um par de oligonucleotídeos de 

aproximadamente 24 pares de bases. Esses oligonucleotídeos SCAR são utilizados para 

amplificar as regiões específicas do DNA genômico.  

 

2.1.2 AFLP 

 

Dentre os marcadores mais utilizados atualmente para estudos de genética 

populacional, o AFLP (amplified fragment length polymorphism) é uma técnica 

multilócus (Vos et al., 1995) com alto índice de eficiência devido à possibilidade de 

analisar um grande número de bandas simultaneamente com ampla cobertura do 

genoma. O perfil de bandas de AFLP é o resultado de variações nos sítios de restrição 

das enzimas utilizadas (Spooner et al., 2005). Uma de suas vantagens é que pode ser 

usada em organismos para os quais não existem informações genéticas prévias (Bonin 

et al., 2007; Vuylsteke et al., 2007), como é o caso de Butia. 

A técnica de AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) (Vós et al. 

1995) foi utilizada para análises moleculares em diversos microrganismos 

fitopatogênicos (O`Neill et al. 1997; Talhinhas et al. 2002; Peres et al. 2003; Dini-

Andreote et al. 2009) permitindo a análise de um grande número de locos por reação 

com reprodutibilidade dos resultados (Ferreira e Grattapaglia 1996) e pode ser aplicada 

também a estudos de segregação de genes, visando determinar as bases genéticas e 

moleculares de fenômenos biológicos em fungos fitopatogênicos, virulência e em 

estudos taxonômicos (O`Neill et al. 1997; Silva-Mann et al. 2005; Rodrigues 2010). 

 

2.1.3 MICROSSATELITES 

 

Os marcadores moleculares podem ser utilizados para caracterizar o DNA de um 

individuo em um padrão ou perfil de fragmentos que lhe é particular. Neste caso são 

utilizados marcadores polimórficos, ou seja, regiões que apresentam mais de um alelo 

por locus; em locis forenses o alelo mais comum tem a frequência menor que 0,6 

(DUARTE et al.,2001). 

O método de STR (Short Tanden Repeats) é mais usado hoje em dia e estuda 

regiões repetitivas de DNA chamadas de minissatélites (VNTRs) e microssatélites 

(STRs).  
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Os microssatélites são os mais polimórficos e consistem em pequenas 

seqüências com um a cinco pares de base que se repetem em série em número variável 

(geralmente de uma dezena a uma centena de vezes). Geralmente, os microssatélites 

identificam um único loco no genoma e, por sua alta taxa de mutação, são 

frequentemente multialélicos, além de segregarem de modo co-dominante. 

Os marcadores microssatélites têm eliminado a necessidade de cruzamentos 

distantes para maximizar o polimorfismo molecular, ou seja, qualquer cruzamento é 

potencialmente informativo para o mapeamento molecular. Isto é particularmente 

importante para espécies autógamas, como é o caso de trigo (Ferreira & Grattapaglia, 

1998). 

Contudo, esses marcadores requerem a construção de biblioteca genômica 

enriquecida para seqüências microssatélites, sequenciamento desses clones e desenho 

dos primers. Microssatélites estão sendo desenvolvidos em alguns laboratórios do 

mundo para diversas culturas, como milho, arroz e trigo (Roder et al.,1995; Rongwen et 

al., 1995; Devos et al., 1995). 

 

2.2 Marcadores utilizados em plantas de famílias características do cerrado 

 

O Bioma Cerrado brasileiro, com grande diversidade de formas fitofisionômicas, 

ocorre em 15 estados e no Distrito Federal, ocupando uma área de aproximadamente 

dois milhões de km², a qual corresponde a um quarto da superfície do país.  

O Cerrado possui uma vegetação florestal que ocorre tanto em solos distróficos 

enquanto mesotróficos, sendo sua composição florística variável conforme a fertilidade 

do solo, a distribuição e manutenção das diferentes fitofisionomias do Bioma Cerrado 

estão relacionadas com fatores edáficos e topográficos, além da ocorrência de fogos e 

perturbações antrópicas. (JUNIOR & HARIDASAN, 2005).  

O Cerrado é cortado por três das maiores bacias hidrográficas da América do 

Sul, tem índices pluviométricos regulares que lhe propiciam sua grande biodiversidade. 

Tendo como ecossistemas do bioma Cerrado do Brasil o: cerrado, cerradão, campestre, 

floresta de galeria, cerrado rupestre. Há também os ecossistemas de transição com os 

outros biomas que fazem limite com o Cerrado. 

A paisagem do Cerrado possui alta biodiversidade, embora menor que a mata 

atlântica e a floresta amazônica. Pouco afetado até a década de 1960, está desde então 

crescentemente ameaçado, principalmente os cerradões, seja pela instalação de cidades 

http://pt.wikipedia.org/wiki/Bacia_hidrogr%C3%A1fica
http://pt.wikipedia.org/wiki/Am%C3%A9rica_do_Sul
http://pt.wikipedia.org/wiki/Am%C3%A9rica_do_Sul
http://pt.wikipedia.org/wiki/Biodiversidade
http://pt.wikipedia.org/wiki/Cerrado_(ecossistema)
http://pt.wikipedia.org/wiki/Cerrad%C3%A3o
http://pt.wikipedia.org/wiki/Campestre_(ecossistema)
http://pt.wikipedia.org/wiki/Mata_de_galeria
http://pt.wikipedia.org/wiki/Cerrado_rupestre
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com incêndios e rodovias, seja pelo crescimento das monoculturas, como soja e o arroz, 

a pecuária intensiva, a carvoaria e odesmatamento causado pela atividade madeireira e 

por frequentes queimadas, devido às altas temperaturas e baixa umidade, quanto ao 

infortúnio do descuido humano. 

Nas regiões onde o cerrado predomina, o clima é quente e há períodos de chuva 

e de seca, com incêndios espontâneos esporádicos, com alguns anos de intervalo entre 

eles, ocorrendo no período da seca. 

A vegetação, em sua maior parte, é semelhante à de savana, com gramíneas, 

arbustos e árvores esparsas. As árvores têm caules retorcidos e raízes longas, que 

permitem a absorção da água - disponível nos solos do cerrado abaixo de 2 metros de 

profundidade, mesmo durante a estação seca do inverno. 

 

2.2.1 A família Anacardiaceae  

 

   A família Anacardiaceae compreende uma das maiores da ordem Sapindales, 

com aproximadamente 79 gêneros e cerca de 700 espécies com distribuição 

predominantemente nas regiões tropicais e subtropicais de todo o mundo, ocorrendo 

também nas regiões temperadas.  É conhecida por suas espécies frutíferas. Entre 

elas: manga Mangifera indica, originária da Ásia e caju, Anacardium occidentale, 

nativo do Brasil. São geralmente, árvores ou arbustos com canais resinosos que, quando 

expostos por injúrias, têm um cheiro característico. Sua madeira é de boa qualidade e 

muitas substâncias são extraídas para uso na indústria e na medicina (JOLY., 1998). 

     As relações genéticas dos acessos do banco de germoplasma de mangueira, 

Mangifera indica (Figura 1), da Embrapa do Semi-Árido, tem sido determinada com 

base no marcador AFLP, de forma a orientar trabalhos de melhoramento genético e de 

manejo de recursos genéticos da espécie. Foram observados quatro grupos entre os 105 

acessos de mangueira estudados, sendo que dois acessos do gênero Mangifera 

formaram grupo adicional externo no fenograma. Das 53 cultivares brasileiras 

estudadas, oriundas de recombinações genéticas espontâneas, 43 cultivares constituíram 

um grupo. Os acessos Carabão e Manilla, da raça filipínica, apresentaram a maior 

similaridade, 97%. Os acessos estudados, de diferentes origens e tipo de reprodução, 

apresentaram similaridade superior a 51%, evidenciando a alta variabilidade genética da 

coleção de germoplasma de mangueira estudada (SANTOS., 2008).   

 

http://pt.wikipedia.org/wiki/Inc%C3%AAndio
http://pt.wikipedia.org/wiki/Soja
http://pt.wikipedia.org/wiki/Arroz
http://pt.wikipedia.org/wiki/Pecu%C3%A1ria
http://pt.wikipedia.org/wiki/Carv%C3%A3o
http://pt.wikipedia.org/wiki/Desmatamento
http://pt.wikipedia.org/wiki/Ind%C3%BAstria_madeireira
http://pt.wikipedia.org/wiki/Umidade
http://pt.wikipedia.org/wiki/Cerrado_(ecossistema)
http://pt.wikipedia.org/wiki/Manga_(fruta)
http://pt.wikipedia.org/wiki/Mangifera_indica
http://pt.wikipedia.org/wiki/%C3%81sia
http://pt.wikipedia.org/wiki/Caju
http://pt.wikipedia.org/wiki/Anacardium_occidentale
http://pt.wikipedia.org/wiki/Brasil
http://pt.wikipedia.org/wiki/%C3%81rvore
http://pt.wikipedia.org/wiki/Arbusto
http://pt.wikipedia.org/wiki/Ind%C3%BAstria
http://pt.wikipedia.org/wiki/Medicina
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Figura 1- planta Mangifera indica 

 

Santos et al, (2011) desenvolveu um  estudo com o objetivo de estimar taxas de 

polinização cruzada em Spondias tuberosa (umbuzeiro) utilizando-se de marcador 

AFLP, onde Os resultados indicaram que o umbuzeiro é predominantemente de 

polinização cruzada e há necessidade de amostras amplas para preservar a variabilidade 

genética da espécie. 

    Marcadores RAPD tem sido utilizados para determinar a diversidade genética 

existente entre os materiais de Spondias tuberosa (umbuzeiros) prospectados no jardim 

clonal da EPAMIG na região Norte do Estado de Minas e para estudar a dispersão da 

variabilidade genética, para as espécies Schinopsis brasiliensis (baraúna) (Figura 2) e 

Myracrodruon urundeuva (aroeira) (Figura 3), com base no marcador de DNA RAPD, 

para subsidiar estratégias de prospecção e preservação da variabilidade genética destas 

espécies, seja in situ ou ex situ. Os estudos mostraram que a variabilidade genética da 

aroeira e baraúna não está uniformemente dispersa por todo o semi-árido brasileiro, mas 

sim por ecorregiões. Sendo assim sugerem-se estratégias que resultem no 

estabelecimento de um maior número de áreas de proteção ambiental para conservação 

in situ ou amostragens de um maior número de indivíduos, em diferentes Unidades de 

Paisagens para preservação ex situ (SANTOS et al., 2007; MOREIRA et al., 2007) 
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Figura 2- Schinopsis brasiliensis                    Figura 3- Myracrodruon urundeuva                             

Ainda com este marcador foi realizado um estudo para determinar a 

variabilidade genética entre os acessos de, Spondias mombin (cajá) da Coleção de 

Germoplasma da Embrapa Meio-Norte utilizando marcadores RAPD, a fim para 

selecionar genótipos para uso em cultivo comercial e em projetos de melhoramento. A 

técnica RAPD mostrou ser confiável e eficiente para revelar a diversidade genética de 

acessos de cajá que será útil para programas de melhoramento genético (Lima et al., 

2011). 

   Para avaliar a estrutura genética e o padrão espacial da variabilidade genética 

entre populações naturais de Anacardium occidentale (Figura 4) pertencentes ao ecótipo 

do Cerrado foi utilizado marcador microssatelite a partir do teste de Mantel (r=-

0,06/P=0,635), sendo assim possível verificar que a variabilidade genética existente nas 

populações não se encontra estruturada espacialmente. Estes resultados permitem 

sugerir que o tamanho efetivo histórico das populações de Anacardium occidentale 

provavelmente é grande e os efeitos da deriva genética não são suficientes para sobrepor 

aos efeitos dos outros fatores microevolutios e do sistema reprodutivo (OLIVEIRA  et 

al.,2012). 

 

 

 

 

 

Figura 4- (Anacardium occidentale) 
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2.2.2 A família Myrtaceae  

Compreende cerca de 100 gêneros com aproximadamente 3.000 espécies, sendo 

a maior família da ordem Myrtales, com dois grandes grupos de dispersão, nas 

Américas e na Austrália, embora ocorram em todo o mundo.  São plantas lenhosas, 

arbustiva ou arbórea representada nas Américas principalmente pelas plantas frutíferas. 

Exemplo: jambo, pitanga e uvalha (Eugenia spp.); goiaba e araçá (Psidium spp.);  jabuti

caba e cambuí (Myrciaria spp.). Outro gênero de grande importância é o Eucalyptus spp 

nativo da Austrália. Atualmente ele é cultivado em larga escala nas regiões tropicais 

(principalmente África e Brasil) para obtenção de matéria-prima como: madeira 

serrada, celulose na fabricação de papel e carvão vegetal (JOLY, 1998).   

  Marcadores AFLP tem mostrado ser eficiente no estudo da variabilidade 

genética de acesso de Psidium guajava (goiabeira) (Figura 5) e Psidium cattleyanum 

(araçazeiro) (Figura 6) do Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Semiárido, sendo 

capaz de fornecer subsídios para programas de melhoramento genético do gênero 

Psidium (CORRÊA et al., 2011).  

                      

Figura 5- Psidium guajava                             Figua 6- Psidium cattleyanum 

  

      A caracterização molecular de acessos de Myrtaceae foi avaliada em trabalhos 

prévios de reação a M. enterolobii, possíveis de serem utilizados como porta-enxertos 

para cultivares comerciais de goiabeira. Os marcadores AFLP foram eficientes em 

agrupar os acessos de araçazeiro de acordo com a espécie e aproximam os acessos 

considerados resistentes ao nematoide M. enterolobii (ALMEIDA et al, 2012) 

     Foram utilizados marcadores AFLP para a avaliação de populações de plantas 

de Eugenia uniflora (pitangueira) (Figura 7) oriundas de autopolinização e de 

polinização livre, com o objetivo de verificar a variabilidade existente entre e dentro 

destas populações, visando fornecer mais informações que ajudem no entendimento do 

http://pt.wikipedia.org/wiki/Am%C3%A9rica
http://pt.wikipedia.org/wiki/Jambo
http://pt.wikipedia.org/wiki/Pitanga
http://pt.wikipedia.org/wiki/Uvalha
http://pt.wikipedia.org/wiki/Eugenia_(g%C3%A9nero)
http://pt.wikipedia.org/wiki/Goiabeira
http://pt.wikipedia.org/wiki/Ara%C3%A7%C3%A1
http://pt.wikipedia.org/wiki/Psidium
http://pt.wikipedia.org/wiki/Jabuticaba
http://pt.wikipedia.org/wiki/Jabuticaba
http://pt.wikipedia.org/wiki/Cambu%C3%AD
http://pt.wikipedia.org/wiki/Myrciaria
http://pt.wikipedia.org/wiki/G%C3%A9nero_(biologia)
http://pt.wikipedia.org/wiki/Eucalipto
http://pt.wikipedia.org/wiki/Austr%C3%A1lia
http://pt.wikipedia.org/wiki/%C3%81frica
http://pt.wikipedia.org/wiki/Brasil
http://pt.wikipedia.org/wiki/Celulose
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modo de reprodução desta espécie. Mostrando um maior polimorfismo de marcadores 

AFLP em populações de polinização livre e podendo afirmar que a reprodução da 

pitangueira é decorrente tanto da autofertilização quanto da polinização cruzada, sendo 

necessários, no entanto, novos estudos para determinar qual a estratégia de reprodução 

mais eficiente (FRANZON et al., 2010) 

 

 

 

 

 

 

 

                                          

 

                                     

Figura 7- Eugenia uniflora 

 

 O marcador RAPD tem sido utilizado na caracterização genética de Eucalyptos 

ssp (Figura 8) mostrando uma elevada amplitude das distancias de Eucalyptus  ssp que 

de acordo com o autor isso possibilita a manipulação desse material nos programas de 

melhoramento, inclusive permitindo selecionar genótipos que ampliam a base genética 

do material (CAIXETA et al., 2003). 

              

 

                                                                                                                      

 

 

 

                                                 

                                           

 

                                          

                                                     Figura 8- Eucalyptus  ssp  
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Através de marcadores moleculares do tipo RAPD, foi Investigado o sistema 

reprodutivo de quatro espécies de Myrciaria spp: (Myrciaria cauliflora (Figura 9), M. 

jabuticaba (Figura 10), M. coronata (Figura 11) e M. trunciflora (Figura 12)) e 

relacionar a distância genética destas espécies e outros 14 táxons conservados ex situ. 

Onde foi encontrada uma clara falta de definição dos grupos taxonômicos. Os 

agrupamentos de diferentes níveis de similaridade genética entre os táxons estudados, 

não correspondem as classificações taxonômicas e analisando o dendrograma obtido 

pelo autor, pode-se notar a grande divergência genética entre os táxons, em torno de 

50%. Isto pode ser reflexo da dificuldade de classificação do gênero Myrciaria, e indica 

uma necessidade de definição das características morfológicas efetivamente 

discriminantes para as espécies. Com base nos resultados obtidos, é possível sugerir que 

os principais caracteres de valor taxonômico os polimórficos dentro do gênero. 

(VILELA et al.,2012) 

 

                                 

Figura 9- Myrciaria cauliflora                            Figura 10- M. jabuticaba 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 11-  Myrciaria coronata                               Figura 12- Myrciaria trunciflora 
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  A diversidade genética entre vinte acessos de Psidium spp vem sendo estudada 

via marcadores moleculares RAPD. Os resultados mostraram que os marcadores 

moleculares RAPD são eficazes em revelar a existência de diversidade genética entre os 

vinte acessos de Psidium spp (PESSANHA et al,2011) 

Trindade & Chaves (2005) utilizaram esta técnica com o objetivo de analisar a 

estrutura genética de treze populações de Eugenia dysenterica (Figura 13), localizadas 

no Estado de Goiás. Os autores observaram que a estrutura genética foi significativa 

entre as populações, apesar de a maior variabilidade genética ter sido observada dentro 

das populações. Em outro trabalho esse marcador foi utilizado para caracterizar 

populações de Eugenia dysenterica em estudos de variabilidade genética, estrutura 

populacional e fluxo gênico. Neste caso o autor verificou que não há um padrão espacial 

da variabilidade genética existente entre as populações de Eugenia dysenterica e foi 

mostrado um indice de grande divergência entre as populações e fluxo gênico restrito 

(ZUCCHI et al., 2005) 

Aguiar et al., (2011) realizou uma pesquisa para relacionar medidas de 

diversidade molecular com estimativas de variação genética quantitativa de caracteres 

de crescimento, usando como material de investigação os dados disponíveis obtidos de 

Eugenia dysenterica (cagaiteira) .A tendência de uma correlação linear positiva entre a 

divergência genética molecular intrapopulacional e a variação genética de natureza 

poligênica, verificada com o marcador RAPD, indica ser importante trabalhar com 

ampla cobertura genômica em estudos dessa natureza.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 13- Eugenia dysenterica 

 

 Outro marcador que tem sido utilizado é o marcador Microssatélite que foi 

utilizado para testar no genoma de Campomanesia adamantium (Figura 14) o potencial 

de amplificação cruzada, desenvolvido originalmente para Eucalyptus spp. Do total de 
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marcadores testado 16 (13,3%) foram considerados com um bom padrão de 

amplificação cruzada, permitindo a visualização dos alelos, sendo este resultado 

promissor no sentido de disponibilizar marcadores microssatélites com potencial de 

utilização em estudos genético-populacionais para C. adamantium (MIRANDA et al., 

2012). 

 

                   

 

 

                       

 

                                 

 

Figura 14- Campomanesia adamantium 

 

Herrero et al., (2010) utilizou primers SSR, anteriormente projetados em 

goiabeira para identificar e estudar a diversidade em Myrtaceae. Os pares de iniciadores 

utilizados permitiram a identificação de uma grande variedade de alelos raros 

localizadas, as quais desempenham um papel importante em estratégias de conservação 

futuras na recolha de Myrtaceae. Primers SSR desenvolvidos para goiaba são 

potencialmente úteis para estudos de diversidade, que determina análise de parentesco, 

taxonômica e filogenética da família Myrtaceae.  

 Ainda com este marcador foi realizado um estudo com finalidade de testar, no 

genoma Eugenia klotzschiana (Figura 15), o potencial de amplificação cruzada de 

primers oriundos de bibliotecas de regiões microssatélites derivadas de EST (Expressed 

Sequence Tags), desenvolvidos para Eucalypthus. Portanto, esse conjunto de 

marcadores está disponível para ser utilizado na caracterização do polimorfismo em 

populações naturais, por apresentar potencial de utilização em estudos de estrutura 

genética, análise de vínculo genético e fluxo gênico em populações de Eugenia 

klotzschiana (BERNARDES et al, 2012). 
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Figura 15- Eugenia klotzschiana 

Essa técnica também tem sido utilizada para testar a amplificação heteróloga de 

pares de primers de regiões microssatélites derivados de bibliotecas ESTs (Expressed 

Sequence Tags), desenvolvidos para Eucalyptus spp. na espécie Eugenia dysenterica. 

Estes resultados disponibilizam marcadores com potencial de utilização em estudos 

genético-populacionais para Eugenia dysenterica (SIQUEIRA et al., 2012). 
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3- METODOLOGIA 

Para este estudo os dados foram coletados a partir de levantamento 

bibliográfico realizado em trabalhos relacionados ao tema. O material examinado foi 

encontrado na biblioteca pública da Universidade Federal do Piauí (UFPI), 

dissertações de mestrado, teses de doutorado e artigos científicos de periódicos da base 

de dados do Scielo e de outros sites disponível na internet.  
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4- CONCLUSÃO 

A utilização de marcadores moleculares na caracterização genética de plantas 

além de evidenciar a variabilidade genética existente entre especies pertencentes as 

mesmas familias, é uma tecnica comumente utilizada em pesquisas de melhoramento 

genetico , por permitir a seleção de genes de interesse e manipulação desse material , 

para que o produto , seja de acordo com os padrões aceitaveis .  

Com isso evidencia-se que os marcadores moleculares são importantes para a 

conservação genetica das familias pertencentes tanto ao bioma cerrado como nos 

demais biomas, sendo fundamental estimular pesquisas sobre o tema para que se possa 

ter um conhecimento mais profundo sobre essas familias como tantas outras espécies no 

intuito conhece–las  para  preservar o cerrado. 
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