RESSALVA

Atendendo solicitacao do(a) autor(a), o texto

completo desta dissertagdo sera disponibilizado
somente a partir de 20/06/2018.



UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA — UNESP
CAMPUS DE JABOTICABAL

ANALISE DA ESTRUTURA GENETICA DO BANCO DE
GERMOPLASMA DO PROGRAMA CANA - IAC POR MEIO
DE MARCADORES MOLECULARES

Joao Ricardo Vieira Manechini

Bidlogo

2017



UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA — UNESP
CAMPUS DE JABOTICABAL

ANALISE DA ESTRUTURA GENETICA DO BANCO DE
GERMOPLASMA DO PROGRAMA CANA - IAC POR MEIO
DE MARCADORES MOLECULARES

Joao Ricardo Vieira Manechini
Orientadora: Profa. Dra. Luciana Rossini Pinto
Coorientador: Dr. Marcos Guimaraes de Andrade Landell

Dissertacdo apresentada a Faculdade de
Ciéncias Agrarias e Veterinarias — Unesp,
Campus de Jaboticabal, como parte das
exigéncias para a obtencao do titulo de Mestre
em Agronomia (Genética e Melhoramento de
Plantas).

2017



Manechini, Jo&do Ricardo Vieira
M274a Andlise da estrutura genética do banco de germoplasma do
Programa Cana - IAC por meio de marcadores moleculares /
Manechini, Jodo Ricardo Vieira. — — Jaboticabal, 2017
X,98p. :il.; 29 cm

Dissertacao (mestrado) - Universidade Estadual Paulista,
Faculdade de Ciéncias Agrérias e Veterinarias, 2017

Orientadora: Luciana Rossini Pinto

Banca examinadora: Dilermando Perecin, Ana Lilia Alzate Marin

Bibliografia

1. Saccharum spp. 2. Banco de germoplasma. 3. Diversidade
genética. 4. Microssatélites. 5. Colegdo nuclear. I. Titulo. II.
Jaboticabal-Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias.

CDU 631.52:633.61

Ficha catalografica elaborada pela Segdo Técnica de Aquisi¢do e Tratamento da Informagdo —
Diretoria Técnica de Biblioteca e Documentagdo - UNESP, Campus de Jaboticabal.



AVA‘%\V UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA

u n e S p Campus de Jaboticabal

CERTIFICADO DE APROVAGAO

TITULO DA DISSERTACAO: ANALISE DA ESTRUTURA GENETICA DO BANCO DE
GERMOPLASMA DO PROGRAMA CANA - AC POR MEIO DE
MARCADORES MOLECULARES

AUTOR: JOAO RICARDO VIEIRA MANECHINI
ORIENTADORA: LUCIANA ROSSINI PINTO
COORIENTADOR: MARCOS GUIMARAES DE ANDRADE LANDELL

Aprovado como parte das exigéncias para obten¢cdo do Titulo de Mestre em AGRONOMIA
(GENETICA E MELHORAMENTO DE PLANTAS), pela Comissdo Examinadora:

P@Z
Pesquisadora Dra. LUCIANA ROSSINI PINTO
Centro Avancgado de Pesquisa Tecnoldgica do Agronegomo de Cana/ IAC - Ribeirao Preto/SP

QLLC\ ' &O\ C &/Dc\’\\

Profa. Dra. ANA LILIA ALZATE MARIN
Departamento de Genética / USP / Ribeirdo Preto/SP

%/uw/\

Prof. Dr. DILERMANDO PERECIN
Departamento de Ciéncias Exatas / FCAV / UNESP - Jaboticabal
/

Jaboticabal, 20 de junho de 2017

de Ciéncias Agrarias e \ inarias - Campus de Jabolicabal -
Via de Acesso Prof. Pauio Donalo Castellane s/n, 14884900, Jaboticabal - Sao Paulo
htto://www.fcav.unesp.| Iprog ‘gmpla/index.phpCNPJ: 48.031.918/0012-87.




DADOS CURRICULARES DO AUTOR

Jodo Ricardo Vieira Manechini, nascido em 25 de fevereiro de 1987
em Ribeirdo Preto, SP, Brasil. Em 2011, ingressou no curso de
Ciéncias Biologicas do Centro Universitario “Bardo de Maua”, em
Ribeirdo Preto. Em maio deste mesmo ano, iniciou estagio no
Laboratério de Biologia Molecular do Centro de Cana do IAC,
participando de projetos realizados pela Profa. Dra. Luciana Rossini
Pinto (orientadora) e pelo Dr. Mauro Alexandre Xavier (coorientador),
entre 2011 e 2012, sendo bolsista da Fundagédo de Apoio a Pesquisa
Agricola (FUNDAG), envolvido especialmente com a geracao,
organizacado e analise de dados biol6gicos de marcadores moleculares.
Auxiliou varios projetos de alunos de mestrado e doutorado até 2014,
qguando recebeu o titulo de Bacharel em Ciéncias Bioldgicas. Neste
mesmo ano, ingressou no curso de Mestrado do programa de Genética
e Melhoramento de Plantas, do Departamento de Agronomia da
Faculdade de Ciéncias Agréarias e Veterinarias de Jaboticabal, também
sob orientacédo da Profa. Dra. Luciana Rossini Pinto e coorientagdo do
Dr. Marcos Guimardes de Andrade Landell, como bolsista CAPES

(Coordenacao de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior).



“Um livro é feito de uma arvore. E um conjunto de partes planas e flexiveis
(ainda chamadas de "folhas") impressas com rabiscos escuros pigmentados. Um
olhar para ele e vocé ouve a voz de outra pessoa, talvez alguém morto h& milhares
de anos. Através dos milénios, o autor esta falando, clara e silenciosamente, dentro
de sua cabeca, diretamente a vocé. Escrever € talvez a maior das invencoes
humanas, unindo pessoas, cidaddos de épocas distantes, que nunca se
conheceram. Livros quebram os grilhdes do tempo - prova de que 0s seres humanos
podem fazer magia."

Carl Sagan



Dedico aos meus pais Celio e Ana Maria e ao meu irmao Jodo Paulo por serem

meus exemplos maximos de amor, honestidade, respeito e bondade.

Ofereco a minha namorada Fernanda por todo amor, compreenséo e disposi¢cdo em

me ajudar nas decisfes e nos momentos dificeis.



AGRADECIMENTOS

Agradeco a Deus por todas as coisas.

Aos meus pais Celio e Ana Maria por tudo aquilo que fizeram (e ainda fazem)
por mim, especialmente pela compreensdo e entusiasmo a cada nova etapa da
minha vida, me incentivando a perseguir meus sonhos ainda que estes parecam
intangiveis.

Ao meu irméo Joéo Paulo pelo companheirismo, paciéncia e compreensao.

A toda a minha familia e amigos préximos, em especial Marco, Jane, Beto,
Vera, Paulo, Roberto, Neide, Fernando, Marcelo, Mauri e Maria José por serem
pessoas tdo amaveis e solicitas, estando sempre comigo, e a Kita e Mauro pelo
bom humor e pela grande amizade sempre.

A minha namorada Fernanda por ser uma das melhores pessoas que
conheco, e a toda a sua familia, Tida, avé Dirce, Guilherme, Brenda e Fernando
pela amizade e carinho.

Aos meus queridos professores do Centro Universitario “Barao de Maua” por
toda a base e conhecimento compartilhados conosco durante o curso, em especial
para os professores Marcelo Zini, Ana Rosa, Marcelo Mestriner, Patricia, Monica,
Lucila, Maria Helena, Liliane, Luiz Henrique, Odete, Lucimara, Luis Augusto
“Pé&”, Abbud, Daniel, Méarcia e Glaucya, e também aos meus queridos colegas da
XXXVII turma de Ciéncias Bioldgicas, em especial Caué, Mario, luri, Lorena,
Beatriz, Jéssica, e tantos outros, por tornarem a jornada alegre e prazerosa.

Ao Departamento de Genética e Melhoramento de Plantas da UNESP de
Jaboticabal pela oportunidade de cursar o mestrado.

Ao Instituto Agronémico de Campinas pelas oportunidades de realizar
meus estagios e minha pesquisa na pés-graduacao.

A Coordenacdo de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior pela
concesséo da bolsa de estudo.

A Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Sdo Paulo (Projeto
FAPESP 2013/22500-5) modalidade Auxilio Regular, pelo recurso financeiro para a

realizacdo da presente pesquisa.



A Profa. Dra. Luciana Rossini Pinto pela oportunidade de ser seu orientado,
por toda a confianca, empenho, ensinamentos e conhecimentos compartilhados.

Ao Dr. Mauro Alexandre Xavier pelos conselhos, pela grande ajuda e por
toda a confianga em mim depositada.

Ao Dr. Marcos Guimardes de Andrade Landell pela oportunidade de ser
seu coorientado, por me proporcionar a oportunidade de integrar o quadro de
estudantes do Centro de Cana do IAC, e por todo aprendizado e auxilio prestado.

A Dra. Luciana Aparecida Carlini-Garcia por toda a ajuda nas anélises
estatisticas do projeto.

A todos os amigos e colegas do Laboratorio de Biologia Molecular do Centro
de Cana do IAC pela amizade, auxilio e suporte, em especial Thais, Maicon, Cibeli,
Juliana, Maria Leticia, Maria Natélia, lzadora, Marcel, Bruna, Fernanda,
Alexandre, Larissa, Dr. Michael, Dra. Paula, Dra. Silvana, Roberto, Natalia e
Luis.

Aos muitos profissionais do Centro de Cana do IAC que de alguma forma me
auxiliaram neste trabalho, em especial ao Daniel Nunes e Marcio Bidoia pelo
auxilio com a definicho dos clones e cultivares deste estudo e ao Jeremias
Mendonca pelo conhecimento compartilhado.

Aos meus irmaos musicais Rémulo, André, Rodrigo, Raphael Guzzardi (in
memoriam), Vitor, Julio, Carol, Lucas, Gabriel, Eduardo e Leo pelo auxilio na
manutencdo da minha satde mental e emocional através da musica.

E a todos aqueles que participaram de alguma forma na realizacdo deste

estudo.

Muito obrigado!



SUMARIO
Pagina

RESUMO ...ttt ettt h et e et e Rt e e Rt ekt e e R R et e eR e e oA R e e R e e e R e e nr e nre s iii
ABSTRACT ..ttt ettt E e sa et ekt ekt e o Rt e e R e e et e Rt e e e e Rt e nR Rt e o R et e aR e e e Re e e rne e s rn e e nnreean iv
CAPITULO 1 — CONSIUEIAGBES JETAIS ......vveveeeiivieeeeteteseeesteseeeetetesessesesesessesatesessssssesesasesesesssesesessssasens 1
[ a1 o o [¥Tot= Lo H T T TP PP PPPPPOUPPPN 1
REVISA0D U8 LILEIAIUIA ... eeiieeeeiiee ittt ettt e e e r e s e e snn e e sne e e nnne e sneeennneenns 3
(O 1o F= 1Y TV L (1] = PP PPRR PR 3
Classificac8o botanica da Cana-de-aGUCA ............ocueiiiiiiiiiieiiee ettt 4
Histérico do inicio do melhoramento genético da cana-de-agUCar..........ccoovveeeeiniieeeiiiieee s 5
Recursos Genéticos e Bancos de Germoplasma de Cana-de-aguCar.........ccccevvvveeeiivieeesiineeen 8
Marcadores moleculares e avaliagdo da variabilidade genética em cana-de-agucar ................ 11
Avaliacdo da variabilidade genética em cana-de-agucar Por SSR.........ccccveveiiiieieiniieee e 14
Refer@ncCias BiblOGrAfiCAS. ........uiiiiiiiiii et 16

CAPITULO 2 — Andlise da estrutura genética do banco de germoplasma do Programa Cana - IAC
por meio de marcadores MOIECUIAIES ............uuuuuieruiiieiiiiieie e rererereesrarerererernrnrsrnrnnes 21
INEFOAUGAD ....eeeeie ettt et e e e e ettt e e e e e s ab et e e e e e e e e e annbbe e e e e e e e s e annnnbnneeas 21
= U= = TSR =T 1Y 1= (o o o SRR 23
MALEITAT VEGETAL .....eeeiiiiieee et e e s e bt e e e et e e e nbee e e e anenas 23
Extracdo de DNA e amplificaG8o por PCR .........ooiiiiiiiiii e 23
Compilacdo da Matriz de GeNOLIPAGEIM .......coiiii ittt e e e e e e e e e e e e aaees 25
Analise da efiCiENCIa AOS SSR ........uiiiiiiie e e e e e aae e 25
ANAlISE de EStrULUIa GENETICA .......eveiiiiiee ettt e et e e e e e e s e e e e e e e e s nnenneeeeeaeee s 27
Andlise filogenética e de dissimilaridade ............ccceeoiiiiiiiiiiie e 27
ODbtenGa0 da COIEGAD NUCIBAN .......coiiiiiiitie et e e e e e e e e e e anes 27
=TS =T [ 1 RSP 28
Eficiéncia do conjunto de iNICIAdOreS SSR .......ccoiiiiiiiiiiie e 28
Alelos exclusivos e distribuigdo da frequéncia alélica ............oovviiiieiiiiiieiiiie e 29
Y (1L W [T 0= 1 o NP URERPS 30
Dissimilaridade e analise filogeNELICA .........oouuuiii i 34
(Of0][=To= Tl 10T L= T PR PPTPTPRR 35
DY o U K= Lo TP PPT PP 43
Eficiéncia dos marcadores MiCroSSAtEITES ........ciiuiiiiiiiiiie e 43
Distribuicdo da frequéncia alélica e alelos exclusivos entre gruposS.........cccocveeeernieeeenniieeesnnnee 43
Estruturacao, dissimilaridades e andlise filogenética ..., 44
ConstruGao da ColEGEO NUCIEA .......coiiieiiieiee ettt e e e e e e e e e e e e e naees 45
RefErénCias BibOGrAfICAS . ......cuviiieiiiiii ittt e e e e s st e e s antteeesansaeeeas 46

CAPITULO 3 — Investigando a Estrutura Genética das Cultivares Comerciais Brasileiras de Cana-
de-AcUcar Através de Marcadores MICrOSSAtEIES ......vieeiii i r e e e 52

L LST] [ Lo I 52



10T [ T Vo SRR 53
Yo e g = TSR =T 1Y =3 (oo [0 L PRSPPI 57
MALEITAT VEGETAL .......eee ittt ettt e s et e e e e et e e e e enbne e e e nenas 57
Extracio de DNA € reaches A€ PCR ... ...ttt e e e e et re e e e e s s e snnenne e 57
ANANISES A JAUOS ... it b bt e bbb e e s snba e e nnnnee s 58
Analises de eficiéncia dos iNICIAdOreS SSR ..........cviiiiiiiie it 59
Andlise de diversidade € eStrutUra gENETICA ........cvuteiviiiitee ettt eeeeas 60
Andlise filogenética e de dissimilaridade ...........ccceeeiiiiiiiiiie e 60
L] U] 2= Vo [0 1 PRSPPI 61
Analise da eficiéncia dos iNICIAAOIrES SSR........ccviiiiiiiiiie it 61
Distribui¢@o da frequéncia alélica e alelos eXCIUSIVOS ............cocvvcvieiieniciic e 62
Analise de estrutura e diferenCiaGao gENELICA .........cciveiieiiiiiie it 63
Tabela 3: Andlise de variancia molecular (AMOVA) para grupos predefinidos...........cccccceeee... 64
Analise filogenética e de disSimilaridade ...............oooiiiiiiiiiiiei 65
Tabela 4: Dissimilaridades entre grupos predefinidos de acordo com a fungéo “Extreme
Values” do SOftWare DARWIN. ........oiiiiiiie ittt e e s ra e e s nnaa e e s snsneee s 65
DISCUSSAD ...ttt e ettt ettt ettt oo o4 ek b ettt e e o2 e 4 e b e b e et e e e e e e o kb e b et et e e e e e e nbnbe e e e e e e e e annnrereeas 66
Eficiéncia do conjunto de iniciadores SSR para gerenciamento de germoplasma de cana-de-
acucar e identificagio de CUIVAIES .........cuuiiiiiiiiii e 66
Estrutura genética das cultivares comerciais brasileiras .........cccccovveciiieiieeein i 67
Andlise de agrupamento e de dissimilaridade genétiCa ............ccccvvveviieei i, 68
Referéncias BiblOGrafiCas...........uuiiiiiiiiiiiiiic e e e e e e e e e e s e nnrraae s 71
Figuras € Material SUPIEMENTAL...........iiiiiiiiie e e et e e nnnaeee s 78

F N = = N ) [ R URSSSRRN 88



ANALISE DA ESTRUTURA GENETICA DO BANCO DE GERMOPLASMA DO
PROGRAMA CANA - IAC POR MEIO DE MARCADORES MOLECULARES

RESUMO - A cana-de-acucar figura mundialmente como uma
importante cultura econdmica, com grande participagdo no suprimento
da demanda global por energia e acucar. Bancos ativos de
germoplasma séo repositérios in vivo de variabilidade genética para os
programas de melhoramento, estando diretamente relacionados ao
sucesso do programa. Para uma gestado adequada e eficiente do banco
€ necessario conhecer a magnitude e distribuicdo da variabilidade
genética dentro e entre os grupos de acessos das respectivas espécies
gue o compde bem como identificar os acessos duplicados ou
erroneamente identificados. Marcadores moleculares microssatélites
sdo adequados para tal finalidade. O presente trabalho teve como
objetivo principal avaliar a estrutura genética de um grupo de 593
genadtipos, constituido por germoplasma basico e melhorado,
disponiveis no banco de germoplasma do Programa Cana — IAC. Além
disso, a magnitude da diferenciacdo genética entre as principais
cultivares brasileiras e o germoplasma basico de cana-de-acUcar
também foi investigada. Para tanto, 12 pares de primers SSR de alto
poder discriminatério foram utilizados. A analise da estrutura genética
separou 0s gendtipos em dois grupos principais, um constituido por
germoplasma basico e o outro por genotipos melhorados. A particdo da
variabilidade genética mostrou que 14,44% (P<0,001) da variabilidade
total detectada pelos marcadores encontra-se entre estes dois grupos.
Resultados semelhantes foram observados entre as principais
cultivares brasileiras e 0 germoplasma basico, sendo que 17,91%
(P<0,001) da variabilidade presente encontra-se entre esses dois
grupos. A analise filogenética agrupou os genétipos conforme suas
genealogias, mantendo os materiais melhorados préximos aos acessos
de Saccharum officinarum, confirmando relacionamento genético mais
estreito. Os acessos de S. spontaneum apresentaram maior
dissimilaridade com os materiais melhorados do que a espécie anterior.
O estudo também permitiu estabelecer uma colecdo nuclear com 156
gendtipos (aproximadamente 30% do total) que apresentam
diversidade genética equivalente a presente no grupo original. As
informacgdes obtidas poderdo ser aplicadas tanto na gestdo do banco,
direcionando a importacdo de novos acessos, como também em
futuros programas de hibridagdo para cana convencional ou cana
bioenergia.

Palavras-chave: Saccharum spp., banco de germoplasma, diversidade
genética, microssatélites, SSR, colecéo nuclear.



GENETIC STRUCTURE ANALYSIS OF IAC SUGARCANE GERMPLASM BANK

BY MOLECULAR MARKERS

ABSTRACT - Sugarcane is a crop with worldwide economic
importance due to its large participation in supplying the global demand
for energy and sugar. Active germplasm banks are in vivo repositories
of genetic variability for breeding programs, being directly related to
their success. For its adequate management, a constant routine of
surveillance and control over the accessions is required. Microsatellite
(SSRs) molecular markers are suitable for this purpose. The present
work aims to evaluate the genetic structure of a group of 593
individuals, composed by basic germplasm accessions and breeding
genotypes, available within the germplasm bank of the Campinas
Agronomic Institute (IAC) Sugarcane Genetic Breeding Program, based
on these markers, with a focus on the comparison between the genetic
diversity of Brazilian clones and cultivars (IAC, CTC, SP and RB) with
accessions of diverse species, genera and exotic hybrids. In addition,
the magnitude of the genetic differentiation between the main Brazilian
cultivars and the basic sugarcane germplasm was also investigated.
For this purpose, 12 pairs of SSR primers with high discriminatory
power were used. The genetic variability present in the group is
structured in a way where breeding materials differ from wild
accessions, constituting two groups of individuals. Genetic variability
among them is 14.44%, while 85.56% is present within them (P<0.001).
Similar results were observed between the main Brazilian cultivars and
the basic germplasm, with 17.91% (P<0.001) of the present variability
being found between these two groups. Phylogenetic analysis also
grouped the individuals according to their genealogies, keeping the
bred materials closer to the accessions of Saccharum officinarum,
confirming a close genetic relationship. The accessions of S.
spontaneum presented greater dissimilarity from bred materials than
the previous species. The analysis of this molecular profile bank
allowed the establishment of a core collection within the 593 individuals,
comprising 153 genotypes (approximately 30% of the total) with
equivalent representativeness of the genetic patrimony of the original
group. The information obtained can be applied both in the
management of the bank, directing the importation of new accessions,
and in future hybridization programs for conventional or bioenergy cane.
Keywords: Saccharum spp., germplasm banks, genetic diversity,
microsatellites, SSR, core collection.



ANALISE DA ESTRUTURA GENETICA DO BANCO DE GERMOPLASMA DO
PROGRAMA CANA - IAC POR MEIO DE MARCADORES MOLECULARES

CAPITULO 1 - Consideracdes gerais

Introducao

A cana-de-acglcar é atualmente uma importante fonte de energia renovavel,
responsavel por suprir uma crescente demanda por combustivel, obtido através do
processamento da sacarose pela industria sucroalcooleira (etanol), e também por
energia elétrica, obtida pela cogeracdo com a queima de biomassa. Assim, a cultura
figura como uma sdélida alternativa ao uso de combustiveis fosseis. Também possui
grande relevancia na producao de alimentos, como acucar, xaropes, e de farmacos,
como o acido glicdlico.

O desenvolvimento de cultivares pelos programas de melhoramento genético
tem impactado positivamente o setor sucroenergético pela liberacdo de cultivares
mais produtivas, resistentes as principais doencas e pragas, tolerantes aos
estresses abidticos e adaptadas as diferentes condi¢ces edafoclimaticas do pais. Os
bancos de germoplasma dos programas de melhoramento genético séao
fundamentais para o desenvolvimento de novos materiais. Cultivares de cana-de-
acucar com perfil bioenergético tem sido obtidas, principalmente, pelo cruzamento
de acessos de Saccharum spontaneum (0s quais se caracterizam por apresentarem
elevados teores de fibra e biomassa) com cultivares comerciais. A guantificacdo da
magnitude da variabilidade genética e sua distribuicdo entre e dentro dos grupos de
acessos constituintes dos bancos de germoplasma sdo fundamentais para sua
gestdo adequada. Dentre os paises que detém programas de melhoramento
genético de cana-de-acucar, o Brasil € o que langa o maior nUmero de novas
cultivares anualmente.

Muito se questiona a respeito do estreitamento da base genética da cana-de-
acucar, decorrente da selecdo pelo melhoramento genético. O grau deste
estreitamento denota um problema importante para o futuro da cultura, j& ha muito

estudado. Entretanto, a real magnitude deste estreitamento para 0s materiais



melhorados ainda ndo é totalmente conhecida. Essa informacdo pode auxiliar o
direcionamento de futuros programas de melhoramento, no sentido de incorporar
recursos genéticos ainda ndo explorados e que poderiam se mostrar valiosos para a
continuidade da cultura e do setor sucroalcooleiro. Géneros e espécies selvagens
ainda nao sao completamente explorados nesse sentido, e possuem grande
potencial para a ampliacdo da base genética. Determinar novas fontes de
variabilidade e de recursos genéticos de interesse agrondmico, e estabelecer
colecbes nucleares dentro dos bancos de germoplasma permite aperfeicoar e
maximizar a exploracdo de seus recursos genéticos pelos programas de
melhoramento.

O Instituto Agronémico, através do Programa de Melhoramento de Cana, tem
concentrado esforcos na organizacdo de uma Colecdo Publica de Germoplasma
representativa do Complexo Saccharum. Para atingir tal finalidade, diversas ac¢des ja
foram iniciadas, como a importacdo de acessos selvagens de Saccharum e outros
géneros de importancia (como Erianthus e Miscanthus) das colecbes de Miami
(Canal Point, FL, EUA) e Meringa (Australia). Esses acessos tém grande potencial
se utilizados em programas de introgressao genética para o desenvolvimento de
cultivares de cana para bioenergia.

Neste sentido, o trabalho aqui apresentado teve como objetivos: i. avaliar a
estrutura genética de 593 gendtipos (entre acessos das principais espécies de
Saccharum e géneros correlatos, cultivares e clones elite do Programa Cana-IAC)
disponiveis no Banco de Germoplasma do Programa CANA do Instituto Agronémico
de Campinas (IAC), por meio de marcadores moleculares do tipo microssatélites; e
ii. avaliar a variabilidade genética das cultivares comerciais mais plantadas no Brasil
e contrasta-la com um grupo de acessos do germoplasma basico de cana-de-agUcar

de ampla variabilidade genética.
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