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Introdução

A caracterização e distinção de no-
vos cultivares desenvolvidos pelo me-
lhoramento genético é tradicionalmen-
te baseada em descritores fenotípicos 
que contemplam características morfo-
lógicas específicas da planta, avaliadas 
via comparação com cultivares padrões 
(JACKSON, 2003).

O termo “descritor” representa a 
característica morfológica, fisiológica, 
bioquímica ou molecular que é herda-
da geneticamente, utilizada para iden-
tificação de genótipos (MINISTÉRIO DA 
AGRICULTURA, PECUÁRIA E ABASTEC-
IMENTO, 2011). Os descritores são uti-
lizados em diferentes culturas para o 
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estudo da variabilidade genética entre 
genótipos de interesse para o melho-
ramento genético e para a conservação 
de germoplasma, possibilitando a iden-
tificação de genótipos similares, dupli-
cados, ou mais distantes geneticamen-
te (OLIVEIRA et al., 2006; VIEIRA et al., 
2009; NEITZKE et al., 2010; MACHADO 
et al., 2015; SILVEIRA et al., 2015).

No Brasil, os descritores mínimos 
para cultivares frutíferos de macieira 
(Malus x domestica) e os respectivos 
cultivares padrões são definidos pelo 
Serviço Nacional de Proteção de Cultiva-
res do Ministério da Agricultura, Pecuá-
ria e Abastecimento (SNPC/Mapa), que 
atualmente exige a caracterização por 
meio de 57 descritores, estabelecendo 

diretrizes para as avaliações de distin-
guibilidade, homogeneidade e estabi-
lidade (MINISTÉRIO DA AGRICULTURA, 
PECUÁRIA E ABASTECIMENTO, 2012).

Um descritor eficiente deve permitir 
a caracterização e a separação de dife-
rentes genótipos conforme a variabili-
dade considerada, não ser redundante 
em função da elevada correlação com 
outros descritores e ser preferencial-
mente de baixo custo, rápida mensura-
ção e pouco influenciado pelos efeitos 
do ambiente (OLIVEIRA et al., 2006; 
VIEIRA et al., 2009). Nesse sentido, o 
uso de marcadores moleculares, como 
os SSR (Simple Sequence Repeats), pode 
viabilizar a caracterização dos genótipos 
sem a influência dos efeitos de ambien-
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te, permitindo a definição de uma iden-
tidade genética reprodutível ao longo 
do tempo e do espaço, auxiliando na 
correta identificação e rastreabilidade 
de genótipos.

O genoma da macieira é densamen-
te formado por sequências simples re-
petidas, que consistem em um a seis 
nucleotídeos repetidos em tandem. 
Essas regiões são denominadas micros-
satélites, SSR ou STR (Short Tandem 
Repeats), e podem ser encontradas em 
bancos de sequências de nucleotídeos 
(HIDRAS, 2009). As sequências de DNA 
que flanqueiam os microssatélites são 
geralmente conservadas entre os indiví-
duos de uma mesma espécie ou gênero, 
permitindo a seleção de iniciadores es-
pecíficos que amplificam, via reação em 
cadeia da polimerase (PCR, Polymerase 
Chain Reaction), fragmentos contendo 
o DNA repetitivo (MORGANTE & OLI-
VIERI, 1993). Os fragmentos podem ser 
visualizados em gel de agarose de alta 
resolução, em gel desnaturante de po-
liacrilamida, que apesar de ser mais la-
borioso tem melhor custo-benefício, ou 
em eletroforese capilar, que seria a for-
ma mais adequada para a identificação 
de polimorfismos, porém não é acessí-
vel em todos os laboratórios de análise 
(VIEIRA et al., 2016).

O uso dos iniciadores SSR permite 
acessar a distância genética entre ge-
nótipos via análise dos polimorfismos 
e, em conjunto com os descritores mor-
foagronômicos, geram informações que 
auxiliam na definição de cruzamentos 
dirigidos, visando à ampliação da va-
riabilidade genética. Nesse sentido, o 
objetivo deste trabalho foi caracterizar 
a variabilidade genética entre genótipos 
como copa de macieira desenvolvidos 
pela Epagri via descritores morfoagro-
nômicos e moleculares, e verificar a efi-
ciência de discriminação com base nos 
diferentes conjuntos de características 
consideradas.

Material e métodos

No ciclo produtivo 2015/2016 foram 
avaliadas cinco plantas dos cultivares 
Daiane, SCS417 Monalisa, SCS425 Luiza, 
SCS426 Venice, SCS427 Elenise e Epagri 
405 Fuji Suprema, da seleção M-10/09, 
todos desenvolvidos pela Epagri, e de 
‘Galaxy’, cultivar utilizado como pa-
drão nesse estudo (Tabela 1). As plan-

tas foram avaliadas para o conjunto de 
57 descritores mínimos previstos pelo 
SNPC/Mapa (MINISTÉRIO DA AGRICUL-
TURA, PECUÁRIA E ABASTECIMENTO, 
2012), atribuindo um código numérico 
para cada classe possível de cada des-
critor. As avaliações dos caracteres asso-
ciados às plantas (hábito de crescimen-
to, desenvolvimento vegetativo e flo-
rescimento) e desenvolvimento inicial 
dos frutos foram realizadas em pomar 
experimental na Estação Experimental 
de Caçador (EECd) instalado em 2011, 
em Caçador, Santa Catarina (26º49’5”S; 
50º59’12”O, altitude de 940m), em 
plantas conduzidas em sistema de líder 
central, espaçadas em 3,5m entre linhas 
e 1,7m entre plantas, sobre porta en-
xerto Marubakaido e com inter-enxerto 
M.9. Os caracteres associados a frutos 
maduros foram avaliados em amostras 
de 50 frutos (10 frutos colhidos de cada 
planta), no Laboratório de Genética e 
Melhoramento de Fruteiras de Clima 
Temperado da EECd.

As extrações de DNA foram realiza-
das utilizando o Kit FastDNA® SPIN (MP 
Biomedicals, EUA) ajustado para Malus 
x domestica. A pureza e a concentração 
do DNA foram analisadas em espectro-
fotômetro UV/Vis (Libra S50 Biochron, 
Reino Unido). As amostras de DNA fo-
ram tratadas com 2µg de RNase por µL 
de DNA, para a eliminação de RNA con-
taminante.

Após a realização de testes prévios, 
foram selecionados e utilizados nessa 
avaliação 12 conjuntos de iniciadores 

SSR: CH04g10, CH05d11, CH05e03, 
CH02d08, CH02c11, CH01f02, GD12, 
CH04c07, CH01h01, GD147, Hi02c07 e 
CH04e03. Esses iniciadores SSR estão 
detalhadamente descritos em HIDRAS 
(2009).

As reações de PCR foram realizadas 
em termociclador T100™ BioRad® (EUA) 
com componentes adaptados a partir 
de Kitahara e Matsumoto (2002): tam-
pão de reação 1X; MgCl2 2,0mM; dNTPs 
0,2mM; iniciador SSR forward 1,0µM; 
SSR reverse 1,0µM; 1U de Taq DNA Poli-
merase; 50ng de DNA; e água ultrapura 
para completar o volume final de 20µl 
de reação. As condições do programa 
de amplificação seguiram o sugerido 
por Galli et al. (2005): 2min a 95°C (des-
naturação inicial), seguido por 35 ciclos 
compostos pelas etapas de desnatura-
ção (94°C por 20s), anelamento (56°C 
por 30s) e extensão (72°C por 1min), 
seguido por uma etapa final de exten-
são (72°C por 5min), e mantendo-se a 
temperatura em 4°C após a finalização 
do processo de amplificação. Os produ-
tos amplificados foram separados via 
eletroforese em gel de agarose 3%, com 
marcador de peso molecular de 50pb, 
corado com o fluorófuro GelRed (Bio-
tium, EUA), e analisados visualmente 
via imagens capturadas em fotodocu-
mentador Kodak Geologic 2012 Pró.

Com base nos marcadores gerados 
pelos iniciadores SSR foi construída a 
matriz genética, atribuindo-se o núme-
ro um (1) para bandas presentes nos 
indivíduos em análise e zero (0) para 

Tabela 1. Genealogia dos genótipos de macieira avaliados

Cultivar / Seleção Genealogia

SCS427 Elenise Epagri 404 Imperatriz (Mollie’s Delicious x Gala) x Cripps 
Pink (Golden Delicious x Lady Williams)

SCS425 Luiza Epagri 404 Imperatriz (Mollie’s Delicious x Gala) x Cripps 
Pink (Golden Delicious x Lady Williams)

M-10/09 Epagri 404 Imperatriz (Mollie’s Delicious x Gala) x Cripps 
Pink (Golden Delicious x Lady Williams)

SCS417 Monalisa Gala (Golden Delicious x Kidd’s Orange Red) x Malus 4 
(Prima x Anna)

SCS426 Venice Epagri 404 Imperatriz (Mollie’s Delicious x Gala) x Epagri 406 
Baronesa (Fuji x Princesa)

Daiane Gala (Golden Delicious x Kidd’s Orange Red) x Princesa (NJ-
56 x Anna)

Epagri 405 Fuji 
Suprema Mutação colorida de Fuji (Delicious x Ralls Janet)

Galaxy Mutação colorida de Gala (Golden Delicious x Kidd’s Orange 
Red)
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bandas ausentes. Foi construída então 
a matriz de dissimilaridade genética 
(Dij) utilizando o complemento (1-Sj) 
do Coeficiente de Jaccard (Sj), calcula-
do originalmente conforme a fórmula 
Sj=a/(a+b+c), sendo ‘a’ correspondente 
à presença da mesma banda em ambos 
os indivíduos considerados, ‘b’ associa-
do à presença da banda no indivíduo 1 
e ausência no indivíduo 2, e ‘c’ atribuído 
para a ausência da banda no indivíduo 
1 e presença no indivíduo 2. As análises 
foram realizadas utilizando o programa 
computacional GENES (CRUZ, 2013).

Adicionalmente, foi gerada uma 
matriz de dissimilaridade baseada uni-
camente nos descritores mínimos, e ou-
tra baseada no conjunto de descritores 
mínimos e marcadores moleculares. Os 
dados foram categorizados em qualita-
tivos nominais e ordinais (descritores 
mínimos) e lógicos (marcadores mole-
culares). As medidas de dissimilaridade 
foram obtidas por meio do algoritmo de 
Gower (1971), cujas análises foram rea-
lizadas pelo programa R utilizando o pa-
cote ‘cluster’, via procedimento ‘Daisy’ 
(MAECHLER et al., 2017).

Foram construídos três dendrogra-
mas pelo método de agrupamento UPG-
MA (Unweighted Pair Group Method 
with Arithmetic Mean): 1) com base no 
desempenho dos genótipos para os 57 
descritores mínimos; 2) com base nos 
dados moleculares gerados pelos inicia-
dores SSR; 3) considerando o conjunto 
de descritores mínimos e marcadores 
moleculares. A validação dos agrupa-
mentos foi determinada pelo coeficien-
te de correlação cofenético utilizando a 
dissimilaridade média para a separação 
dos grupos (SOKAL & ROHLF, 1962). A 
significância da correlação cofenética 
foi calculada pelos testes t e de Mantel 
(1000 permutações). Esses procedimen-
tos foram realizados com uso do progra-
ma computacional NTSYS pc 2.1 (ROHLF, 
2000).

Resultados e discussão

Na comparação entre pares de ge-
nótipos considerando os 57 descritores 
morfoagronômicos avaliados, em ge-
ral, 21 descritores (37%) apresentaram 
informações coincidentes e 36 (63%) 
apresentaram discrepância (Tabela 2). 
A dissimilaridade entre os genótipos 
variou de 0,28 (‘M-10/09’ e ‘SCS426 

Venice’) a 0,57 (‘SCS417 Monalisa’ e 
‘Epagri 405 Fuji Suprema’). ‘M-10/09’ 
e ‘SCS426 Venice’, que compartilham o 
genitor Epagri 404-Imperatriz, apresen-
taram em comum 10 dos 22 descritores 
associados a caracteres de planta, ramo, 
folha e flor, e 15 dos 35 relacionados ao 
fruto, e fenotipicamente, são genótipos 
de macieira que compartilham várias 
características agronômicas comuns. Já 
os cultivares ‘SCS417 Monalisa’ e ‘Epagri 
405 Fuji Suprema’ evidenciaram apenas 
12 descritores em comum, sendo seis 
associados à planta, ramo, folha e flor, 
e seis às características do fruto. Além 
de serem originados de pool gênicos 
distintos, agronomicamente estes culti-
vares apresentam períodos de floração, 

hábito de crescimento e de frutificação, 
maturação, qualidade organoléptica e 
visual dos frutos distintos.

A dissimilaridade média foi de 0,41, 
indicando que, no geral, o conjunto de 
genótipos avaliados foram dissimilares 
em 41% das classes possíveis para as ca-
racterísticas multicategóricas avaliadas. 
Com base na dissimilaridade média, os 
genótipos foram separados em quatro 
grupos, conforme dendrograma repre-
sentado na Figura 1A. Houve bom ajuste 
do agrupamento de UPGMA à matriz de 
dissimilaridade, visto que a correlação 
cofenética foi de 0,80. Três grupos fo-
ram constituídos por um único cultivar: 
‘SCS427 Elenise’, ‘SCS417 Monalisa’ e 
‘Epagri 405 Fuji Suprema’, enquanto o 

Tabela 2. Dissimilaridade genética entre genótipos copa de macieira com base em 
descritores morfoagronômicos, marcadores moleculares e análise conjunta entre dados 
morfoagronômicos e moleculares, Caçador, Santa Catarina, safra 2015/2016

Combinações entre genótipos Dij 
/1 Dij 

/2 Dij 
/3

SCS427 Elenise vs. SCS425 Luiza 0,395 0,543 0,466
SCS427 Elenise vs. M-10/09 0,411 0,143 0,334
SCS427 Elenise vs. SCS417 Monalisa 0,453 0,419 0,457
SCS427 Elenise vs. SCS426 Venice 0,348 0,375 0,370
SCS427 Elenise vs. Galaxy 0,521 0,323 0,467
SCS427 Elenise vs. Epagri 405 Fuji Suprema 0,506 0,692 0,600
SCS427 Elenise vs. Daiane 0,423 0,515 0,474

SCS425 Luiza vs. M-10/09 0,405 0,543 0,473
SCS425 Luiza vs. SCS417 Monalisa 0,444 0,500 0,481
SCS425 Luiza vs. SCS426 Venice 0,342 0,500 0,415
SCS425 Luiza vs. Galaxy 0,374 0,500 0,436
SCS425 Luiza vs. Epagri 405 Fuji Suprema 0,503 0,684 0,594
SCS425 Luiza vs. Daiane 0,399 0,452 0,432

M-10/09 vs. SCS417 Monalisa 0,451 0,419 0,456
M-10/09 vs. SCS426 Venice 0,282 0,375 0,327
M-10/09 vs. Galaxy 0,323 0,375 0,354
M-10/09 vs. Epagri 405 Fuji Suprema 0,402 0,725 0,552
M-10/09 vs. Daiane 0,392 0,600 0,487

SCS417 Monalisa vs. SCS426 Venice 0,406 0,419 0,425
SCS417 Monalisa vs. Galaxy 0,427 0,367 0,421
SCS417 Monalisa vs. Epagri 405 Fuji Suprema 0,570 0,629 0,612
SCS417 Monalisa vs. Daiane 0,423 0,357 0,416

SCS426 Venice vs. Galaxy 0,330 0,323 0,339
SCS426 Venice vs. Epagri 405 Fuji Suprema 0,453 0,692 0,568
SCS426 Venice vs. Daiane 0,370 0,559 0,455

Galaxy vs. Epagri 405 Fuji Suprema 0,436 0,658 0,542
Galaxy vs. Daiane 0,320 0,515 0,405

Epagri 405 Fuji 
Suprema vs. Daiane 0,464 0,667 0,560

Médias: 0,413 0,495 0,461
vs. Versus; /1 Dissimilaridade calculada pelo algoritmo de Gower para os dados de descritores 
morfoagronômicos; /2 Dissimilaridade calculada pelo complemento do Coeficiente de Jaccard (1-Sj) 
para os dados moleculares; /3 Dissimilaridade calculada pelo algoritmo de Gower (1971) para os dados 
conjuntos de descritores morfoagronômicos e marcadores moleculares.
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quarto grupo contemplou os cultivares 
‘SCS425 Luiza’, ‘SCS426 Venice’, ‘Daia-
ne’, ‘Galaxy’ e a seleção ‘M-10/09’.

Com base na genealogia dos cultiva-
res apresentada na Tabela  1, observa-
se que o maior grupo foi composto por 
quatro genótipos que compartilham 
a macieira ‘Gala’ em sua genealogia 
(‘Galaxy’, ‘Daiane’, ‘SCS425 Luiza’ e ‘M-
10/09’), dois que compartilham o cul-
tivar Princesa (‘Daiane’ e ‘SCS426 Veni-
ce’) e dois que possuem na genealogia 
o cultivar Cripps Pink (‘SCS425 Luiza’ e 
‘SCS426 Venice’), o que contribui para a 
semelhança em muitos dos descritores 
mínimos considerados, levando à for-
mação de um único grupo.

Apesar de as macieiras ‘SCS417 Mo-
nalisa’ e ‘SCS427 Elenise’ possuírem o 
cultivar Gala em sua genealogia, foi pos-
sível identificar padrões de planta dis-
tintos de seu genitor (37 discordâncias) 
e do progenitor (43 discordâncias), res-
pectivamente, representado pela ma-
cieira ‘Galaxy’ (clone colorido de ‘Gala’), 
e também em comparação aos demais 
genótipos considerados nesta avaliação 
(Tabela 2). O cultivar ‘SCS427 Elenise’ se 
destaca também por apresentar a matu-
ração de frutos bastante tardia, e frutos 
com características físicas e organolép-
ticas bem distintas. Do mesmo modo, 
ao observar o aspecto das plantas e dos 

frutos da ‘Epagri 405 Fuji Suprema’, esse 
cultivar apresentou fenótipo bastante 
peculiar, com média de 39,4 valores dis-
cordantes dos demais genótipos. Logo, 
essas diferenças fenotípicas refletiram 
discordâncias em muitos descritores, 
culminando no agrupamento dos culti-
vares ‘SCS417 Monalisa’, ‘SCS426 Eleni-
se’ e ‘Epagri 405 Fuji Suprema’ de forma 
isolada.

A análise de agrupamento com base 
nos dados dos descritores morfoagro-
nômicos permitiu diferenciar todos os 
genótipos avaliados, mesmo com estrei-
ta base genética existente nesse con-
junto genotípico e, consequentemente, 
grande similaridade em vários dos ca-
racteres considerados.

Na Tabela 3 são apresentadas as 
características e eficiência dos 12 ini-
ciadores SSR e respectivos marcadores 
adotados na análise dos genótipos de 
macieira. As reações de PCR com os 12 
conjuntos de iniciadores SSR revelaram 
52 bandas polimórficas, que foram utili-
zadas na caracterização dos genótipos. 
Foi verificada a dissimilaridade varian-
do entre 0,14 (‘SCS427 Elenise’ e ‘M-
10/09’) e 0,73 (‘Epagri 405 Fuji Supre-
ma’ e ‘M-10/09’), com média de 0,50. 
Essa dissimilaridade média pode ser 
considerada moderada, uma vez que 
os genótipos avaliados neste trabalho 

apresentam algum grau de parentesco 
entre si e basicamente foram originados 
de uma única espécie, Malus x domesti-
ca, tendo como possível consequência o 
estreitamento da base genética.

Com base na dissimilaridade média 
foram formados apenas dois grupos de 
genótipos (Figura 1B). O coeficiente de 
correlação cofenética foi de 0,94, evi-
denciando bom ajuste do método de 
agrupamento UPGMA à matriz de dissi-
milaridade de Jaccard. O cultivar ‘Epagri 
405 Fuji Suprema’ formou um grupo 
isolado dos demais genótipos avaliados.

Era esperado a menor divergência 
genética entre os cultivares ‘SCS426 Ve-
nice’ e ‘Epagri 405 Fuji Suprema’, uma 
vez que ‘SCS426 Venice’ é descenden-
te de segunda geração de ‘Fuji’ (Tabela 
2). No entanto, observou-se a segunda 
maior estimativa de dissimilaridade ge-
nética (D

ij=0,692) para as comparações 
entre genótipos. Isso sugere a ocor-
rência de ampla segregação nas duas 
gerações ao cruzamento inicial com 
‘Fuji’, bem como herança expressiva do 
genoma de ‘Gala’, visto que a dissimila-
ridade entre ‘SCS426 Venice’ e ‘Galaxy’ 
(Dij=0,323) foi a segunda menor entre 
todas as combinações de genótipos 
avaliadas. Assim como ‘Fuji’, o cultivar 
‘Gala’ é ancestral de segunda geração 
de ‘SCS426 Venice’, mas parece apre-
sentar maior capacidade geral de com-
binação do que ‘Fuji’.

Ao considerar a análise conjunta 
de descritores morfoagronômicos e de 
marcadores moleculares (Figura 1C), 
verificou-se um padrão de resposta 
muito semelhante aos agrupamentos 
baseados unicamente nos marcadores 
moleculares. A estimativa do coeficien-
te de correlação cofenética foi de 0,93, 
indicando bom ajuste do método UPG-
MA à matriz original de dissimilaridade. 
Nessa análise, a dissimilaridade variou 
de 0,33 (‘SCS426 Venice’ e ‘M-10/09’) 
a 0,61 (‘Epagri 405 Fuji Suprema’ e 
‘SCS417 Monalisa’), com média igual 
a 0,46. Ao analisar a correlação entre 
matrizes, verificou-se que as distâncias 
geradas a partir dos dados morfoagro-
nômicos e dos marcadores moleculares 
apresentaram correlação de 0,35 (Tabe-
la 3). Já as distâncias definidas pelo con-
junto de caracteres (morfoagronômicos 
e moleculares) foram correlacionadas 
em 0,78 com as distâncias definidas pe-
los dados morfoagronômicos, e em 0,86 

Figura 1. Dendrogramas de agrupamento entre genótipos copa de macieira pelo 
método UPGMA gerados a partir das matrizes de dissimilaridade definidas com base 
no uso de descritores morfoagronômicos (a), marcadores moleculares (b) e descritores 
morfoagronômicos e marcadores moleculares conjuntamente (c). r = coeficiente de 
correlação cofenética. A linha vermelha vertical representa a dissimilaridade média (0,41, 
0,50 e 0,46, respectivamente) entre os genótipos e foi utilizada como ponto de corte para o 
dendrograma.
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com as distâncias identificadas com 
base nos marcadores moleculares. Des-
sa forma, verifica-se forte contribuição 
dos marcadores moleculares na identifi-
cação da variabilidade genética entre os 
genótipos avaliados. A baixa magnitude 
da correlação entre as matrizes dos des-
critores morfoagronômicos e a de mar-
cadores moleculares se dá pelo fato de 
os marcadores considerados poderem 
estar associados a outros caracteres 
que não os contemplados no conjunto 
de descritores considerados e/ou esta-
rem associados a regiões intergênicas, 
não expressas.

O desempenho dos genótipos em 
cada descritor morfoagronômico é de-
corrente da constituição genética e do 
efeito do ambiente em sua expressão 
(Fenótipo = genótipo + ambiente) nas 

condições de cultivo consideradas, 
com maior ou menor contribuição do 
ambiente dependendo da natureza ge-
nética de cada caráter (RAMALHO et 
al., 2008). Logo, apesar da maior capa-
cidade aparente em discriminar a va-
riabilidade genética entre genótipos, 
essa avaliação pode contribuir para 
muitos erros associados aos efeitos do 
ambiente e aos critérios adotados pelo 
avaliador na classificação dos genótipos 
nas diferentes classes pré-estabelecidas 
para cada descritor. No caso da maciei-
ra, esse problema é agravado pelo fato 
dos genótipos padrões adotados pelo 
SNPC/Mapa (MINISTÉRIO DA AGRICUL-
TURA, PECUÁRIA E ABASTECIMENTO, 
2012) não serem tradicionalmente cul-
tivados no Brasil, dificultando sobrema-
neira a caracterização por parte do ava-

liador. A vantagem dos marcadores mo-
leculares é a possibilidade de acessar a 
variabilidade em nível de DNA. Apesar 
de possíveis erros associados às con-
dições experimentais, marcadores SSR 
são conhecidos por apresentar resulta-
dos com alta repetibilidade e reproduti-
bilidade (JONES et al., 1997).

A exploração de técnicas como o se-
quenciamento de regiões específicas do 
genoma parece ser a técnica mais efi-
ciente para a diferenciação entre genó-
tipos de macieira, por ser capaz de iden-
tificar diferenças de uma base nitroge-
nada (GALLI et al., 2005; ORAGUZIE et 
al., 2005; SANSALONI, 2012). Esse tipo 
de alteração não é possível ou é extre-
mamente difícil de ser identificada via 
eletroforese em gel de agarose ou de 

Tabela 3. Características e eficiência de 12 iniciadores SSR (Simple Sequence Repeat) e respectivos marcadores adotados na análise dos 
genótipos de macieira

Iniciador SSR Sequência
5’ – 3’

Grupo 
de

ligação

Total de 
marcado-

res

Intervalo de ta-
manho contendo 

os fragmentos 
avaliados (pb)

Total de 
marcadores 
polimórficos

Polimorfismo 
identificado 

(%)

CH04g10_F* CAAAGATGTGGTGTGAAGAGGA
15 6 100-200 5 83,3

CH04g10_R* GGAGGCAAAAAGAGTGAACCT
CH05d11_F* CACAACCTGATATCCGGGAC

12 9 150-200 4 44,4
CH05d11_R* GAGAAGGTCGTACATTCCTCAA
CH05e03_F* CGAATATTTTCACTCTGACTGGG

2 8 150-250 4 50,0
CH05e03_R* CAAGTTGTTGTACTGCTCCGAC
CH02d08_F* TCCAAAATGGCGTACCTC TC

11 14 200-400 10 71,4
CH02d08_R* GCAGACACTCACTCACTATCTCTC
CH02c11_F* TGAAGGCAATCACTCTGTGC

10 10 200-300 5 50,0
CH02c11_R* TTCCGAGAATCCTCTTCGAC
CH01f02_F** ACCACATTAGAGCAGTTGAGG

12 9 150-250 5 55,6
CH01f02_R** CTGGTTTGTTTTCCTCCAGC
GD12_F*** TTGAGGTGTTTCTCCCATTGGA

3 9 100-250 5 55,6
GD12_R*** CTAACGAAGCCGCCATTTCTTT
CH04c07_F* GGCCTTCCATGTCTCAGAAG

14 5 100-150 4 80,0
CH04c07_R* CCTCATGCCCTCCACTAACA
CH01h01_F** GAAAGACTTGCAGTGGGAGC

17 8 100-150 4 50,0
CH01h01_R** GGAGTGGGTTTGAGAAGGTT
GD147_F*** TCCCGCCATTTCTCTGC

13 9 100-200 3 33,3
GD147_R*** GTTTAAACCGCTGCTGCTGAAC
Hi02c07_F**** AGAGCTACGGGGATCCAAAT

1 5 100-150 1 20,0
Hi02c07_R **** GTTTAAGCATCCCGATTGAAAGG
CH04e03_F* TTGAAGATGTTTGGCTGTGC

5 9 150-250 2 22,2
CH04e03_R* TGCATGTCTGTCTCCTCCAT
Total (desempenho conjunto para os iniciadores SSR) 101 – x – 52 51,5
* Publicado inicialmente por Liebhard et al. (2002); ** Publicado inicialmente por Gianfranceschi et al. (1998); *** Publicado inicialmente 
por Hokanson et al. (1998); **** Publicado inicialmente por Fernández-Fernández et al. (2008).
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poliacrilamida. No entanto, a técnica de 
sequenciamento tem a desvantagem de 
apresentar elevado custo, inviabilizando 
sua adoção na rotina de análises de va-
riabilidade genética entre indivíduos.

Conclusões

– As técnicas utilizadas para a carac-
terização da variabilidade genética per-
mitem diferenciar os genótipos avalia-
dos, sendo que o cultivar ‘Fuji Suprema’ 
foi o mais dissimilar.

– O uso de marcadores moleculares 
torna mais confiável a diferenciação en-
tre genótipos em função da não interfe-
rência do ambiente nos resultados.
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