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1. INTRODUGAO

A gérbera (Gerbera hybrida, 2n = 2x = 50) € uma planta ornamental nativa do
Sul da Africa, Madagascar, e da Asia tropical (BREMER, 1994). As cultivares de
gérbera sao comercialmente cultivadas em todo o mundo. Suas flores sdo duraveis
e muito atraentes por apresentarem uma ampla variedade de cores, sendo esta
ultima uma das principais caracteristicas morfolégicas de interesse agrondmico e
também para programas de melhoramento (REZENDE, 2005).

A analise da variabilidade genética em Gerbera spp. tem como objetivo gerar
informagdes sobre as relagdes genéticas existentes dentre os gendtipos deste
género, além de ser um pré-requisito para programas de melhoramento.. Das
estratégias disponiveis para avaliar a variabilidade genética, o uso de marcadores
moleculares é de grande aplicabilidade, pois auxilia na melhor compreensao dos
genomas, podendo ser utilizado em testes de paternidade, na caracterizagdo de
variabilidade genética, para a elucidagdo de relagdes genética existentes entre
gendtipos, auxilia no desenvolvimento de metodologias para a manutengdo da
variabilidade genética existente em bancos de germoplasmas e possibilita a
identificacdo de genes ou a associagdo de marcas relacionadas a importantes
caracteristicas de interesse bioldgico e agronémico (HAYDEN et al., 2010).

Outra abordagem para estudar a variabilidade genética € através da analise
das caracteristicas morfolégicas e fenotipicas, devido sua relativa simplicidade . A
analise de variabilidade baseada neste tipo de marcador ndo é totalmente resolutiva
e confiavel, pois 0 numero de caracteres é limitado, existe forte influencia dos fatores
ambientais e pelo estagio de desenvolvimento da planta. Apesar disso, a
caracterizagdo molecular ndo substitui as analises morfofenoldgicas, mas podem ser
utilizadas de forma completar, tonto na caracterizacdo quanto em estudos de
variabilidade genética de cultivares (FUFA et al., 2005).

Nesse contexto, o presente estudo foi realizado com o objetivo de verificar a
variabilidade de caracteres morfolégicos (caracteres quantitativos e qualitativos) e
moleculares, a fim de auxiliar na identificagdo de gendtipos contrastantes para uso
em programas de melhoramento de Gerbera spp.

2. MATERIAL E METODOS

Para realizagdo deste trabalho foram utilizados 32 acessos de gérberas: Igor
(1, 5 e 17), Terra Fame (2, 13, 18, 23, 25, 27, 29 e 31), Goldem G. (4, 9, 0, 14, 20,
24 e 26), Kozak (6) Tipo Selvagem (7 e 21), Pink Elegance (8), Deranagem (12 e
15), Cariba (16 e 22), Mystique (19), G32 (32), Monique (34), Orca (40 e 42) e
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Pacific (45). Todos os acessos foram provenientes do banco de germoplasma da
empresa Pro-Clone-SP, Brasil.

A avaliacao dos acessos foi realizada mediante a caracterizacdo 21 caracteres
morfologicos, sendo 9 caracteres quantitativos e 12 qualitativos. Quanto aos
caracteres quantitativos, as medidas foram mensuradas de acordo com descritores
oficiais de gérbera do MAPA (2005), conforme segue: 1- comprimento da folha; 2-
largura do conjunto de flores liguladas do raio interno; 3- comprimento da flor
ligulada do raio externo; 4- largura da flor ligulada do raio externo; 5- numero de
folhas; 6- comprimento da haste; 7- diametro da haste; 8- didmetro do capitulo; e 9-
numero de capitulos por acesso avaliado.

Para os caracteres qualitativos foram atribuidos coédigos sequenciais numéricos
de acordo com os descritores oficiais para gérbera (MAPA, 2005), modificado
conforme segue: 1- profundidade das incisbes da por¢gdo mediana da folha: pouco
profunda (3), média (5), profunda (7); 2- pilosidade na fase superior da folha:
presente (1) e ausente (2); 3- intensidade da cor verde na fase superior da folha:
claro (1) e escuro (2); 4- nivel do apice das flores liguladas do raio externo em
relacdo ao apice do involucro: abaixo (1), no mesmo nivel (2) e acima (3); 5- forma
da flor ligulada do raio externo: estreito eliptica (1) e estreito ovalada (2); 6- forma do
apice da flor ligulada do raio externo: agudo (1) e arredondado (2); 7- numero de
cores da flor ligulada do raio externo: uma (1) e duas (2); 8- disco escuro (DE):
ausente (1) e presente (2); 9- cor principal do estigma (CE): branco (1), amarelo (2),
alaranjado (3), rosa (4), vermelho (5), roxo (6) e marrom (7); 10- cor principal das
anteras (CA): amarelo (1), alaranjado (2), rosa (3), vermelho (4), roxo (5) e marrom
(6); 11- cor da flor (CFR): amarelo (1), branco (2), vermelho (3), laranja (4) e rosa (5);
12- tipo de capitulo: simples (1), semi-dobrado (2) e dobrado (3).

O DNA gendmico total foi extraido conforme descrito por DOYLE; DOYLE
(1987). Dezessete marcadores EST-SSR desenvolvidos por BENEMANN et al.
(2012) foram utilizados nesse estudo. Os procedimentos para PCR (Polymerase
Chain Reaction) e separagao dos fragmentos amplificados foram os descritos por
BENEMANN et al. (2012).

Realizou-se a analise multivariada dos caracteres quantitativos, utilizando a
distdncia de Mahalanobis (D2) (HAIR, 2005), para a obtengdo da matriz de
distancias. A analise de dissimilaridade das caracteristicas qualitativas foi conduzida
com dados na forma de binarios utilizando o coeficiente Simple Matching (SOKAL;
MICHENER, 1958). A analise dos dados moleculares foi realizada da mesma forma,
ou seja, na forma de binarios utilizando o coeficiente Simple Matching para calcular
a dissimilaridade genética, seguido do agrupamento pelo método UPGMA.

Com a soma das matrizes de dissimilaridade genética dos caracteres
morfolégicos e moleculares foi realizada a analise de agrupamento dos caracteres
utilizando o algoritmo UPGMA (ROHLF, 1970). Todas as analises foram realizadas
no programa Genes v. 7.0 (CRUZ, 2006).

3. RESULTADOS E DISCUSSOES

O dendrograma obtido pela soma das matrizes genéticas resultou em uma
dissimilaridade média de 3,87 e correlagdo cofenética (r) de 0,92, com a formagéao
de 11 grupos (Figura 1). O primeiro grupo foi formado por todos os acessos Golden
G., que possuem inflorescéncia do tipo semi-dobrada e cor amarela. O Segundo
grupo foi formado somente pelo acesso Kozak (6), que também possui
inflorencéncia do tipo semi-dobrada e cor laranja. No estudo de variabilidade
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genética conduzido somente com marcadores moleculares EST-SSRs (BENEMANN
et al., 2012), foi encontrado o valor de similaridade genética de 1,0 entre os acessos
Kozak e Golden, e neste estudo o valor de 0,98. O terceiro grupo foi formado pelos
acessos de Deranagem, que possuem inflorescéncia tipo semi-dobrada e cor rosa.
Todos os acessos de Terra Fame, agruparam-se no quarto grupo, 0s quais possuem
inflorescéncia tipo simples e cor amarela. O quinto grupo incluiu os acessos de Igor
e de Cariba, ambos apresentam inflorescéncia do tipo semi-dobrada, porém, com
cores diferentes, sendo Igor de cor rosa e Cariba cor vermelha. O sexto grupo foi
formado pelos acessos de Orga, G32 e Monique, os quais possuem inflorescéncia
do tipo simples e semi-dobrada, respectivamente, e cores branca, amarela e
vermelha, respectivamente. O restante dos acessos, Pacific, Pink Elegance,
Mystique e os tipos selvagens, se agruparam individualmente. Os acessos de
Mystique e tipo selvagem (21), possuem inflorescéncia simples e cor laranja,
enquanto Pink Elegance é semi dobrada de cor rosa e o acesso tipo selvagem (7) é
simples de cor vermelha. Os acessos do tipo selvagem (grupos 9 e 10), que néo séo
comerciais, foram os mais distantes dos demais acessos.

A variabilidade genética em gérbera detectada em nosso estudo, também foi
detectada por CARDOSO et al. (2009) ao estudarem a divergéncia em 7 gendtipos
de gérbera, utilizando descritores qualitativos e quantitativos, alguns desses também
utilizados neste trabalho. DA MATA et al. (2009) utilizaram marcadores RAPD para
andlise da variabilidade genética, enquanto BENEMANN et al. (2012) e GONG;
DENG (2012) analisaram a variabilidade genética utilizando marcadores EST-SSRs
desenvolvidos para gérbera.
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Figura 1. Dendrograma de agrupamento dos 32 acessos de gérbera, gerado pelo
método UPGMA, com base na analise de caracteres morfologicos (quantitativos e
qualitativos) e marcadores EST-SSR. DM= Dissimilaridade média
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4. CONCLUSOES

A soma das matrizes de dissimilaridade dos dados morfolégicos e moleculares
possibilitou elucidar a divergéncia genética existente entre os diferentes acessos de
gérbera. Os resultados obtidos neste estudo poderdo auxiliar programas de
melhoramento genético de gérbera para orientar a realizagdo de cruzamento
controlados na tentativa de selecionar progénies mais promissoras.
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