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ANÁLISE DA ESTRUTURA GENÉTICA DO BANCO DE GERMOPLASMA DO 
PROGRAMA CANA - IAC POR MEIO DE MARCADORES MOLECULARES 

RESUMO – A cana-de-açúcar figura mundialmente como uma 

importante cultura econômica, com grande participação no suprimento 

da demanda global por energia e açúcar. Bancos ativos de 

germoplasma são repositórios in vivo de variabilidade genética para os 

programas de melhoramento, estando diretamente relacionados ao 

sucesso do programa. Para uma gestão adequada e eficiente do banco 

é necessário conhecer a magnitude e distribuição da variabilidade 

genética dentro e entre os grupos de acessos das respectivas espécies 

que o compõe bem como identificar os acessos duplicados ou 

erroneamente identificados. Marcadores moleculares microssatélites 

são adequados para tal finalidade. O presente trabalho teve como 

objetivo principal avaliar a estrutura genética de um grupo de 593 

genótipos, constituído por germoplasma básico e melhorado, 

disponíveis no banco de germoplasma do Programa Cana – IAC. Além 

disso, a magnitude da diferenciação genética entre as principais 

cultivares brasileiras e o germoplasma básico de cana-de-açúcar 

também foi investigada. Para tanto, 12 pares de primers SSR de alto 

poder discriminatório foram utilizados. A análise da estrutura genética 

separou os genótipos em dois grupos principais, um constituído por 

germoplasma básico e o outro por genótipos melhorados. A partição 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 o germoplasma básico, sendo que 17,91% 

(P<0,001) da variabilidade presente encontra-se entre esses dois 

grupos.  A análise filogenética agrupou os genótipos conforme suas 

genealogias, mantendo os materiais melhorados próximos 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 coleção nuclear com 156 

genótipos (aproximadamente 30% do total) que apresentam 

diversidade genética equivalente a presente no grupo original. As 

informações obtidas poderão ser aplicadas tanto na gestão do banco, 

direcionando a importação de novos acessos, como também em 

futuros programas de hibridação para cana convencional ou cana 

bioenergia. 

Palavras-chave: Saccharum spp., banco de germoplasma, diversidade 

genética, microssatélites, SSR, coleção nuclear. 
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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. 
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ANÁLISE DA ESTRUTURA GENÉTICA DO BANCO DE GERMOPLASMA DO 
PROGRAMA CANA - IAC POR MEIO DE MARCADORES MOLECULARES 

 

CAPÍTULO 1 – Considerações gerais 

 

Introdução 

A cana-de-açúcar é atualmente uma importante fonte de energia renovável, 

responsável por suprir uma crescente demanda por combustível, obtido através do 

processamento da sacarose pela indústria sucroalcooleira (etanol), e também por 

energia elétrica, obtida pela cogeração com a queima de biomassa. Assim, a cultura 

figura como uma sólida alternativa ao uso de combustíveis fósseis. Também possui 

grande relevância na produção de alimentos, como açúcar, xaropes, e de fármacos, 

como o ácido glicólico. 

O desenvolvimento de cultivares pelos programas de melhoramento genético 

tem impactado positivamente o setor sucroenergético pela liberação de cultivares 

mais produtivas, resistentes às principais doenças e pragas, tolerantes aos 

estresses abióticos e adaptadas às diferentes condições edafoclimáticas do país. Os 

bancos de germoplasma dos programas de melhoramento genético são 

fundamentais para o desenvolvimento de novos materiais. Cultivares de cana-de-

açúcar com perfil bioenergético tem sido obtidas, principalmente, pelo cruzamento 

de acessos de Saccharum spontaneum (os quais se caracterizam por apresentarem 

elevados teores de fibra e biomassa) com cultivares comerciais. A quantificação da 

magnitude da variabilidade genética e sua distribuição entre e dentro dos grupos de 

acessos constituintes dos bancos de germoplasma são fundamentais para sua 

gestão adequada. Dentre os países que detém programas de melhoramento 

genético de cana-de-açúcar, o Brasil é o que lança o maior número de novas 

cultivares anualmente. 

Muito se questiona a respeito do estreitamento da base genética da cana-de-

açúcar, decorrente da seleção pelo melhoramento genético. O grau deste 

estreitamento denota um problema importante para o futuro da cultura, já há muito 

estudado. Entretanto, a real magnitude deste estreitamento para os materiais 
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melhorados ainda não é totalmente conhecida. Essa informação pode auxiliar o 

direcionamento de futuros programas de melhoramento, no sentido de incorporar 

recursos genéticos ainda não explorados e que poderiam se mostrar valiosos para a 

continuidade da cultura e do setor sucroalcooleiro. Gêneros e espécies selvagens 

ainda não são completamente explorados nesse sentido, e possuem grande 

potencial para a ampliação da base genética. Determinar novas fontes de 

variabilidade e de recursos genéticos de interesse agronômico, e estabelecer 

coleções nucleares dentro dos bancos de germoplasma permite aperfeiçoar e 

maximizar a exploração de seus recursos genéticos pelos programas de 

melhoramento. 

O Instituto Agronômico, através do Programa de Melhoramento de Cana, tem 

concentrado esforços na organização de uma Coleção Pública de Germoplasma 

representativa do Complexo Saccharum. Para atingir tal finalidade, diversas ações já 

foram iniciadas, como a importação de acessos selvagens de Saccharum e outros 

gêneros de importância (como Erianthus e Miscanthus) das coleções de Miami 

(Canal Point, FL, EUA) e Meringa (Austrália). Esses acessos têm grande potencial 

se utilizados em programas de introgressão 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 genótipos (entre acessos das principais espécies de 

Saccharum e gêneros correlatos, cultivares e clones elite do Programa Cana-IAC) 

disponíveis no Banco de Germoplasma do Programa CANA do Instituto Agronômico 

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 contrastá-la com um grupo de acessos do germoplasma básico de cana-de-açúcar 

de ampla variabilidade genética. 
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