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Entre plantas de Croton spp que estdo introduzidas no Banco de Germoplasma da
Embrapa Amazénia Ocidental incluem-se 10 acessos de sacaca branca, seis de verme-
Iha e quatro de sacaquinha, coletados no Para, Acre e Amazonas. Sacaca branca e
vermelha séo morfotipos da espécie C. cajugara Benth e sacaquinha € o nome vulgar de
C. sacaquinha, Croizat. Com o objetivo de caracterizar geneticamente plantas dos 16
acessos de sacaca e dois de sacaquinha e avaliar a diversidade genética entre estas
plantas foram utilizados marcadores moleculares RAPD (“random amplified polymorphic
DNA"). O DNA foi extraido das folhas das plantas utilizando tampao com CTAB e
quantificado por espectrofotometria. As reages de PCR foram realizadas com 100 ?M
* de cada dNTP; 400 nM de “primer” decamero; 2 mM de MgCl,; 0,1% de BSA; 50 mM de
KCl; 20 mM de Tris-HCl; 1,5 unidades de Taq DNA polimerase e 30 ng de DNA. Cinco
“primers” decameros foram usados em ciclos de 94 °C por 5 min; 25 x (94 °C por 30 sec;
33 °C por 45 sec; 72 °C por 45 sec) e 72 °C por 7 min. Os produtos de PCR foram
submetidos a eletroforese em agarose 1,5% corada com brometo de etidio (0,5 2g/ml).
Os padrdes de RAPD foram registrados por camera digital Kodak® DC120 e a identifica-
¢éo das bandas foi realizada utilizando o Kodak® 1D Image Analysis. Estes dados foram
transformados em cédigo binario para o célculo dos coeficientes de diversidade de
Sorenson/Nei & Li (GENES - v. 2001.0.0). A matriz de diversidade foi submetida a
“bootstraping” (FITCH/PHYLIP) e os resultados utilizados para o agrupamento das plan-
tas dos 17 acessos de Croton spp e da mandioca cultivar BRS-Purus, empregada como
“out group”. Plantas de sacaca branca e vermelha ficaram reunidas em um tnico “cluster”,
sendo que o morfotipo branca ocupou um “sub-cluster” e o morfotipo vermelha, outro. Os
dois acessos de sacaquinha ocuparam um segundo “cluster” e mostraram-se menos
similares um ao outro do que as plantas de sacaca vermelha e as plantas de sacaca
branca entre si (similaridade intra-morfotipica). No entanto, a similaridade entre estes
dois morfotipos de sacaca (similaridade |nter-morfot|p|ca) foi menor do que entre plantas
de sacaca e de sacaquinha. Sacaqumha f0| -a espécie que se mostrou geneticamente
mais similar & mandioca. L
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