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RESUMO 

 

A moringa é uma árvore originária da Índia, amplamente distribuída e mundialmente 

conhecida pelas suas múltiplas aplicações. Em 2009, a Embrapa Tabuleiros Costeiros 

iniciou suas pesquisas sobre conservação dos recursos genéticos da espécie e implantou 

um Banco Ativo de Germoplasma (BAG). O presente trabalho foi desenvolvido com o 

objetivo de avaliar a diversidade genética existente nesse germoplasma. O BAG está 

localizado no Campo Experimental ‘Jorge do Prado Sobral’, no município de Nossa 

Senhora das Dores, Sergipe. Atualmente é composto por 25 acessos (local de coleta), 

representados por 177 genótipos (indivíduos), provenientes da Universidade da Flórida, 

EUA, e de diferentes estados do Brasil. Folhas de cada genótipo foram coletadas para 

extração de DNA e análise de PCR utilizando 20 primers ISSR. Foram amplificadas 

144 bandas, com 100% de polimorfismo. A média de heterozigosidade esperada (He) e 

o índice de Shannon foram 0,11 e 0,12, respectivamente. A maior divergência genética 

foi encontrada entre os acessos M4 e M18, ambos da Flórida, EUA. O par mais próximo 

foi M23 e M24, ambos de Sergipe, Brasil. A análise de agrupamento obtida pelo 

software Structure dividiu os genótipos em dois grupos. Tomados em conjunto, estes 

resultados sugerem baixa diversidade genética entre os acessos, e que a introdução de 

novos acessos é essencial para aumentar a variabilidade genética, garantindo sua 

conservação e estratégias para o melhoramento. 
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