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Resumo — O objetivo deste trabalho foi estimar a divergéncia genética entre acessos de mandioca agucarados
e nao acucarados, por meio de marcadores moleculares, caracteres quantitativos e qualitativos, bem como
determinar a correlag@o entre essas estimativas. Foram utilizados quatro acessos de mandioca agucarados e
quatro ndo agucarados, com duas variedades locais e duas comerciais. Os acessos foram avaliados em campo,
em laboratério, com marcadores RAPD, quanto a 12 caracteres quantitativos e 33 morfologicos. Foram
estimadas as matrizes de dissimilaridade/distancia genética entre os acessos, por meio dos caracteres qualitativos
e quantitativos e da significancia da correlacdo entre as matrizes. A divergéncia genética entre 0s acessos
foi elevada e os acessos agucarados foram diferenciados das variedades ndo agucaradas locais e comerciais.
As distancias estimadas, por meio de marcadores moleculares e caracteres qualitativos, evidenciaram elevada
associagdo entre si ¢ associa¢do moderada com a estimada por meio de caracteres quantitativos.

Termos para indexagdo: Manihot esculenta, melhoramento genético, recursos genéticos, variabilidade
genética.

Genetic divergence among sugary and nonsugary cassava accessions

Abstract — The objective of this work was to estimate the genetic divergence among sugary and nonsugary
cassava accessions, through molecular markers, and quantitative and qualitative characters, as well as to
determine the correlation among these estimates. Four sugary cassava accessions and four nonsugary ones were
used, including two landraces and two nonsugary improved varieties. The accessions were evaluated in field
conditions and in laboratories, with RAPD markers, in 12 quantitative and 33 qualitative characters. Matrixes
of genetic dissimilarity/distance among accessions were estimated, based on qualitative and quantitative
characters, molecular markers, and on the correlation significance among matrixes. High genetic divergence
among the evaluated accessions was observed, the sugary accessions were differentiated from the landraces and
improved nonsugary varieties. The distances estimated through molecular markers and qualitative characters
showed the high association among each other and moderate association with the distance estimated through
quantitative characters.

Index terms: Manihot esculenta, genetic breeding, genetic resources, genetic variability.

Introducao

No Brasil, centro de origem e diversidade da
mandioca (Manihot esculenta Crantz) (Olsen, 2004),
a espécie apresenta elevada variabilidade genética e €
cultivada em todas as regides, para os mais diversos
fins (Carvalho & Schaal, 2001; Ferreira et al., 2008).
Parte dessa variabilidade vem sendo conservada em
bancos de germoplasma, como o Banco Regional de
Germoplasma de Mandioca do Cerrado (BGMC), que

retne cerca de 500 acessos da espécie M. esculenta
Crantz, e constitui-se em importante fonte de genes
para programas de melhoramento genético (Vieira et al.,
2007b).

Recentemente, foram introduzidos no BGMC acessos
que apresentam fenotipos bioquimicos diferenciados
(agucares livres nas raizes tuberosas), popularmente
conhecidos como mandiocas agucaradas ou
mandiocabas, e que evidenciam o seguinte potencial
de produgdo na indlstria: xarope de glicose, sem
a necessidade da hidrolise do amido; amido com
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variabilidade na propor¢do amilose/amilopectina;
amidos do tipo glicogénio ou do tipo ceroso; bebidas
fermentadas; alcool para a industria de cosméticos;
amidos especificos para a industria siderurgica; e
alcool combustivel, entre outras utilidades (Carvalho
et al., 2000, 2004). Entretanto, esses acessos ainda nao
foram suficientemente estudados quanto a divergéncia
genotipica e fenotipica, o que ¢ fundamental para sua
conservagao e utilizagdo no melhoramento genético.

Entre as ferramentas utilizadas, na estimativa da
divergéncia genética em um conjunto de genotipos,
destacam-se a utilizagdo de marcadores moleculares e
a de caracteres fenotipicos qualitativos ou quantitativos
(Vieira et al., 2007a). Marcadores moleculares vém
sendo utilizados com elevada freqiiéncia na estimativa
da divergéncia genética entre acessos de mandioca
(Carvalho & Schaal 2001; Asante & Offei, 2003;
Zacarias et al., 2004; Ferreira et al., 2008), pois
constituem excelente ferramenta para a obtencdo de
informacdes contidas no genoma de um individuo.
Entre as diversas técnicas de marcadores moleculares,
0 RAPD (polimorfismo de DNA amplificado ao acaso)
merece destaque, pelo baixo custo, pela rapida e facil
execugdo e pelo fato de ndo exigir um conhecimento
prévio do genoma. Em relagdo aos caracteres
fenotipicos, os marcadores moleculares apresentam a
vantagem de ndo sofrer influéncia do ambiente, porém
a desvantagem de acessar o genoma como um todo e
ndo somente as regides responsaveis pela manifestagao
dos caracteres de interesse.

Caracteres fenotipicos qualitativos e quantitativos,
em associa¢do com as técnicas de analise multivariada,
também vém sendo empregados na quantificacdo da
divergéncia genética em mandioca (Mkumbira et al.,
2003; Nick et al., 2008). Entre os caracteres fenotipicos
que podem ser utilizados, os mais influenciados
pelo ambiente sdo os quantitativos. Entretanto, esses
caracteres sdo muito importantes na avaliagdo de
acessos, uma vez que refletem o real potencial produtivo
dos acessos e a possibilidade de sua utilizagao de forma
direta ou no melhoramento genético. Os caracteres
qualitativos tém a sua importincia na caracterizagdo
de germoplasma, por sua relativamente facil aferi¢do,
seu menor custo e por serem menos influenciados pelo
ambiente do que os caracteres quantitativos.

Apesar da importancia dos estudos de divergéncia
genética, ndo se conheciam relatos na literatura destes
estudos sobre acessos de mandioca agucarados ¢ ndo
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acucarados por meio da utilizagdo de marcadores
moleculares e caracteres morfoagrondmicos, de
forma conjunta e complementar, a fim de orientar os
programas de melhoramento genético.

O objetivo deste trabalho foi estimar a divergéncia
genética entre acessos de mandioca agucarados e nao
acucarados, por meio de marcadores moleculares,
caracteres quantitativos e qualitativos, bem como
determinar a correlagdo entre essas estimativas.

Material e Métodos

No presente estudo, foram avaliados oito acessos
de mandioca, mantidos no Banco Regional de
Germoplasma de Mandioca do Cerrado (BGMC)
(Tabela 1). Os acessos foram avaliados em campo,
entre 3 de outubro de 2006 ¢ 3 de outubro de 2007, em
area experimental da Embrapa Cerrados, Planaltina,
DF, 15°35'30"S, 47°42'30"W e altitude de 1.000 m.
O clima da regido ¢ do tipo Aw, segundo a classificagdo
de Koppen. O delineamento experimental foi o de
blocos ao acaso, com trés repeti¢gdes, em que cada
parcela consistiu de quatro linhas de dez plantas, em
espagamento de 1,20 m entre linhas e¢ 0,80 m entre
plantas, e area util de 16,36 m? constituida pelas
16 plantas centrais de cada parcela. A selecdo do
material de propagacao e os tratos culturais foram feitos
conforme as recomendagdes do sistema de produgao de
mandioca para a regido do Cerrado (Souza & Fialho,
2003).

Foram avaliados o0s seguintes caracteres
quantitativos: altura da planta (AP); altura da primeira
ramificagdo(APR); peso da parte aérea sem a cepa
(PPA); peso da cepa (PC); produtividade de raizes
(PR); percentagem de amido nas raizes (AM), por
meio do método da balanga hidrostatica, descrito por
Grosmann & Freitas (1950); comprimento do 16bulo da

Tabela 1. Acessos de mandioca agucarados e nao
acucarados, seus respectivos nomes comuns ¢ locais de

coleta/procedéncia.

Acessos Nome Local de Tipo
comum coleta/procedéncia

BGMC 1208  Sem denominagdo Bom Jesus do Tocantins, PA Nao agucarado

BGMC 1210  Sem denominagdo  Igarapé -Agu, PA Nao agucarado
BGMC 1212 Sem denominagdo Maracand, PA Acgucarado
BGMC 1213 Sem denominagdo Tracuateua, PA Acgucarado
BGMC 1211 Sem denominagdo  Igarapé-Agu, PA Acucarado
BGMC 1217  Iguagu Igarapé-Agu, PA Agucarado
BGMC 753 IAC 756-70 IAC — Campinas, SP (") Nio agucarado
BGMC 436  IAC 12 IAC — Campinas, SP " Nio agucarado

(DPrograma de melhoramento genético de mandioca, do Instituto
Agronomico (IAC), Campinas, SP.
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folha (CLF), obtido pela aferi¢cdo de uma folha do ter¢o
médio de cada planta da area util da parcela, seis meses
apos o plantio; largura do l6bulo da folha (LLF), obtida
pela afericdo de uma folha do ter¢o médio de cada
planta da area 1itil da parcela, seis meses apds o plantio;
comprimento do peciolo (CP), obtido pela afericdo de
uma folha do ter¢o médio de cada planta da area util da
parcela, seis meses apds o plantio; nimero médio de
ninfas e adultos de percevejo-de-renda (NMP), obtido
pela contagem do numero de ninfas e de adultos, em
trés avaliagoes (28/12/06, 9/1/2007 e 26/2/2007), em
trés plantas por parcela; incidéncia de bacteriose (IB)
em percentagem, obtida pela contagem do niimero total
de plantas com sintomas da moléstia, nas parcelas, em
duas avaliagoes (13/3/2007 e 18/5/2007); e severidade
da bacteriose (SB), por meio da avaliagdo de trés
plantas por parcela, em duas avaliagdes (13/3/2007 e
18/5/2007), pela escala de notas descrita por Ramos &
Takatsu (1987), que varia de 1 a 5, em que: 1 significa
que ndo ha sintomas visiveis; 2, que ha apenas manchas
foliares; 3, que ha manchas foliares e secrecdo no
caule; 4, que ha manchas foliares, secrecdo no caule e
desfolha; 5, que ha morte descendente.

Os dados obtidos foram submetidos a analise de
variancia, ¢ as médias foram comparadas por meio do
teste de Scott & Knott (1974), a 5% de probabilidade,
por meio do programa computacional Genes (Cruz,
2001). Os dados de SB foram transformados para x*3,
antes da analise de variancia.

No momento da colheita, também foi determinado
o teor de acido cianidrico (HCN) nas raizes tuberosas,
por meio do método qualitativo descrito por Willians
& Edwards (1980), a partir de cinco raizes tuberosas
tomadas ao acaso por parcela. Como os dados de
HCN obtidos foram qualitativos, eles ndao foram
utilizados nas analises estatisticas. Posteriormente
foi estimada a distancia generalizada de Mahalanobis
(D?* (Mahalanobis, 1936), entre os oito acessos de
mandioca, com base nos 12 caracteres quantitativos
aferidos, por meio do programa computacional GENES
(Cruz, 2001).

Os 33 caracteres qualitativos aferidos conforme
Fukuda & Guevara (1998), foram: cor da folha apical;
pubescéncia do broto apical; forma do 16bulo central;
cor do peciolo; cor do cortex do caule; cor externa
do caule; comprimento da filotaxia; presenca de
pedunculo nas raizes; cor externa da raiz; cor do cortex
da raiz; cor da polpa da raiz; textura da epiderme da

raiz; presenca de floragdo; cor da folha desenvolvida;
numero de l6bulos; cor da epiderme do caule; habito
de crescimento do caule; cor dos ramos terminais nas
plantas adultas; constrigdes da raiz; cor da nervura;
posi¢dodo peciolo; proeminéncia das cicatrizes foliares;
comprimento das estipulas; margem das estipulas;
habito de ramificacdo; sinuosidade do 16bulo foliar;
forma da raiz; tipo de planta; comprimento médio da
raiz; didmetro médio da raiz; destaque da pelicula da
raiz; destaque do cortex da raiz; e posi¢ao das raizes.
A dissimilaridade genética entre os oito acessos, com
base nos 22 caracteres qualitativos que evidenciaram
variabilidade entre os acessos, foi estimada por meio
do complemento do indice de coincidéncia simples,
com auxilio do programa computacional GENES
(Cruz, 2001).

O DNA utilizado nas analises com marcadores
RAPD foi extraido a partir de folhas em estagio
intermedidrio de matura¢dao, por meio do método
do CTAB (2,8%), com modificacdes propostas por
Faleiro et al. (2003), e quantificado com base na
absorbancia a 260 nm; e a analise de pureza foi feita
com base na relacdo de absorbancia a 260 e 280 nm.

Posteriormente, as amostras de DNA de cada
acesso foram amplificadas para a obtencdo de
marcadores RAPD, conforme Costa et al. (2005).
Na obten¢do dos marcadores, foram utilizados
12 iniciadores decameros (Operon Technologies
Inc., Alameda, CA, EUA: OPD) (02, 08, 18), OPF
(08), OPG (05, 08, 09, 15 e 16), OPH (10, 16 e
17). Os fragmentos amplificados foram separados
eletroforeticamente por quatro horas, a 90 volts, em
gel de agarose (1,2%) corado com brometo de etidio,
submerso em tampao TBE (Tris-Borato 90 mM,
EDTA 1 mM). Ao término da corrida, os géis foram
fotografados sob luz ultravioleta. Os produtos das
reagdes de amplificagdo (marcadores RAPD) foram
classificados pela presenca (1) ou auséncia (0) de
bandas e, posteriormente, foram convertidos em
matriz de dados binarios, a partir da qual foi estimada
a dissimilaridade genética entre os acessos, com base
no complemento do coeficiente de similaridade de
Jaccard (Jaccard, 1908).

Com base nas matrizes de distancia/dissimilaridade
genética, obtidas a partir da analise com caracteres
quantitativos, qualitativos e marcadores RAPD,
foram confeccionados trés dendrogramas, por meio do
método de agrupamento da distanciamédia (UPGMA).
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O ajuste entre as matrizes de distancia/dissimilaridade
e os respectivos dendrogramas foi estimado pelo
coeficiente de correlagdao cofenética (r) (Sokal &
Rohlf, 1962), por meio do programa computacional
NTSYS pc 2.1 (Rohlf, 2000). A estabilidade dos
agrupamentos foi computada por meio da analise
de “bootstraping”, com 500 replicagdes por meio
do programa GENES (Cruz, 2001), com excecdo
da matriz de dissimilaridade, obtida por meio dos
caracteres qualitativos, uma vez que os programas
disponiveis ndo oferecem essa funcao.

Para a estimativa da significancia da correlagao
(associagdo) entre as matrizes de distancias obtidas,
foi empregado o teste de comparagdo de matrizes de
Mantel, com 1.000 permuta¢des (Mantel, 1967), por
meio do programa NTSYS pc 2.1 (Rohlf, 2000).

HCN®
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15
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(cm)
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49b
39
74b
10b
65b
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(nota)

Resultados e Discussao

B
(%)

A analise de variancia mostrou variagao significativa
(p<0,05) entre os acessos, para todos os caracteres
quantitativos aferidos, o que revela a existéncia de
diferencas no potencial agrondmico desses acessos
(Tabela 2). A presenca de ampla variabilidade era
esperada, uma vez que foram avaliadas constitui¢des
genéticas de diferentes origens e niveis de
melhoramento (Tabela 1), como ja havia sido relatado
sobre a mandioca por Borges et al. (2002) e Nick et al.
(2008). Os coeficientes de variagdo foram de 4,23%
para o carater AM a 24,87% para o carater IB.

O acesso agucarado mais produtivo, no ano agricola
de 2006/2007, foi o BGMC 1213, uma vez que,
aos 12 meses de idade sua PR foi de 8.900 kg ha’l,
enquanto o acesso BGMC 753, recomendado para
o cultivo na regido do Cerrado brasileiro, mostrou
PR de 28.183 kg ha' (Tabela 2). A baixa PR dos
acessos acucarados, aliada a grande suscetibilidade a
bacteriose (Xanthomonas axonopodis pv. manihotis),
conforme as médias elevadas apresentadas para IB e
SB, inviabilizam o cultivo desses acessos na regido do
Cerrado brasileiro (Tabela 2). E evidente a necessidade
de melhoramento genético, para a transferéncia desses
genes de fenotipo agucarado nas raizes tuberosas,
para cultivares de mandioca adaptadas as condicdes
do Cerrado brasileiro, mais produtivas e resistentes
a bacteriose; dessa forma, o sistema de producao de
mandiocas agucaradas pode ser viabilizado nesta
regido. Uma caracteristica de interesse, manifestada
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(PPA), massa da cepa (PC), produtividade de raizes tuberosas (PR), percentagem de amido nas raizes tuberosas (AM), nimero médio de ninfas
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80a
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e adultos de percevejo-de-renda (NMP), incidéncia de bacteriose (IB), severidade de bacteriose (SB), comprimento do l6bulo da folha (CLF), largura do 16bulo
da folha (LLF), comprimento do peciolo (CP) e teor de acido cianidrico nas raizes tuberosas (HCN), de oito acessos de mandioca avaliados em Planaltina, DF,
AM
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07b
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50b
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94c
00c
44a
13¢

no ano agricola de 2006/20070.
AP
(m)
57b
63b
57b
60b
73b
07a
53b
93a

Acesso
BGMC 753
BGMC 1208
BGMC 1210
BGMC 1211
BGMC 1212
BGMC 1213
BGMC 436
BGMC 1217

7

Tabela 2. Comparagdo entre médias e resumo da analise de varidncia dos caracteres: altura da planta (AP), altura da primeira ramificagdo (APR), massa da parte
aérea sem a cepa
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nos acessos acucarados, foi a baixa incidéncia de ninfas
e adultos de percevejo-de-renda (NMP), o que aponta
para a existéncia de algum mecanismo de resisténcia
desses acessos a praga (Tabela 2).

Entre os acessos avaliados, apenas as variedades
recomendadas para o cultivo na regido do Cerrado
brasileiro — para mesa (BGMC 753) e para industria
(BGMC 436) — revelaram teores de acido cianidrico
(HCN) nas raizes tuberosas abaixo de 100 mg kg e,
portanto, podem ter suas raizes consumidas in natura
(na alimentacdo humana ou animal) ou processadas
(Tabela 2). Os demais acessos avaliados necessitam
que, antes do consumo, suas raizes tuberosas sejam
processadas, para que o excesso de HCN seja
eliminado.

Também ¢ interessante observar que as mandiocas
acucaradas nao reproduziram teores de amido inferiores
a 6%, nas raizes tuberosas (Tabela 2), conforme havia
sido relatado por Carvalho et al. (2004). Essa variagdo
na estimativa dos teores de amido, nas raizes tuberosas,
pode estar relacionada aos diferentes métodos de
quantificagdo empregados: kit de analise do teor
de amido (Carvalho et al., 2004) ¢ método da banca
hidrostatica (utilizado no presente trabalho), bem
como ao ambiente da regido do Cerrado brasileiro,
caracterizado pela ocorréncia de estacdes chuvosas
e de seca bem definidas, o que ndo corresponde ao
clima da regido Amazdnica do Estado do Par4, onde as
mandiocas agucaradas foram coletadas.

Adistanciagenética, estimada pormeio dos caracteres
quantitativos, evidenciou que os acessos geneticamente
mais proximos foram BGMC 1208 e BGMC 1210,
ambas variedades ndo agucaradas locais, coletadas no
Estado do Para, em municipios diferentes (Tabela 1); a
maior distdncia genética foi observada entre os acessos
BGMC 1211, agucarado, ¢ BGMC 753, variedade
melhorada de mandioca de mesa, recomendada para
o plantio na regido do Cerrado brasileiro. Na Figura 1
A, pode-se verificar que os valores percentuais de
coincidéncia nos agrupamentos ap6s 500 ciclos de
“bootstrapping” mostraram que o acesso BGMC 753
apresentou elevada divergéncia em relagdo aos demais
acessos avaliados, o que ocorreu, principalmente, em
razdo de esse acesso ter apresentado elevados valores
de PPA, PR ¢ NMP (Tabela 2 ¢ Figura 1 A); pode-se
verificar, ainda, que o acesso BGMC 436, variedade
para industria recomendada para o cultivo na regiao
do Cerrado brasileiro, mostrou elevada divergéncia

A BGMC753n
BGMC1208n
BGMCI1210n
BGMCI217a
BGMCI211a

BGMCl1212a
12%

BGMC1213a

BGMC436n

0 3091 6182 9274 12365

B BGMC753n

BGMC436n

BGMC1208n

BGMC1210n:|

BGMCl1211a

BGMC1217a:|

BGMCI1213a

BGMCl1212a

0,00 0,15 0,29 0,44 0,59
C BGMC753n
BGMC1208n
100% 100%
BGMCI1210n :I

BGMCl1211a 100%

BGMCI1217a

BGMCl1212a

BGMCI1213a

BGMC436n

o,loo o,lzo 0:40 0:59 0:79
Figura 1. Dendrogramas resultantes da analise de agrupamento
de quatro acessos de mandioca agucarados (a) e quatro ndo
acucarados (n), obtidos pelo método UPGMA, por meio:
A) da distancia de Mahalanobis (com base em 12 caracteres
quantitativos), com coeficiente de correlagdo cofenética
r=0,93; B) do complemento do indice de coincidéncia simples
(com base em 22 marcadores morfologicos), com coeficiente
de correlagao cofenética r = 0,88; e C) do complemento do
indice de similaridade de Jacard, obtido a partir da analise de
96 marcadores RAPD, com coeficiente de correlagio cofenética
r=0,99. Os valores encontrados nos grupos indicam o valor
percentual de vezes em que os genotipos foram agrupados em
500 ciclos de analise de “bootstrapping”.
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genética em relacdo aos demais acessos locais
avaliados (variedades agucaradas ou nfo), porém
em menor magnitude que o acesso BGMC 753
(Figura 1 A). O coeficiente de correlacdo cofenética
do dendrograma (r = 0,93) mostrou elevado ajuste
entre a representacao grafica das distancias genéticas
¢ a matriz de distancia generalizada de Mahalanobis,
0 que assegura as inferéncias realizadas com base na
avaliacdo visual da Figura 1 A.

Entre os 33 marcadores de caracteres qualitativos
avaliados, 22 (67%) apresentaram variabilidade
entre os acessos de mandioca analisados (Tabela 3),
o que revela a existéncia de ampla divergéncia
entre os acessos estudados, quanto aos marcadores
morfolégicos aferidos, e a eficiéncia desses na
estimativa da divergéncia genética em mandioca,
como ja havia sido reportado por Sambatti
et al. (2000) e Mkumbira et al. (2003). Todavia,
11 caracteres qualitativos (33%) nao revelaram
nenhuma variabilidade, pois todos os acessos
apresentaram floragdo, auséncia de pubescéncia no
broto apical, estipulas longas e lancinadas, habito
de crescimento do caule reto, folhas verde-escuras,
peciolo na posi¢ao horizontal, cortex do caule verde-
escuro, cortex da raiz branco ou creme, raizes com
textura da epiderme rugosa e de dificil destaque.

A dissimilaridade genética, estimada por meio dos
caracteres qualitativos que apresentaram variagao
no grupo de acessos, evidenciou que 0s acessos mais
similares foram BGMC 1211 e BGMC 1217, ambos
agucarados, coletados no mesmo municipio no
Estado do Para (Tabela 1). A maior dissimilaridade
genética foi verificada entre os acessos BGMC 1211,
agucarado, e BGMC 753, variedade melhorada de
mandioca de mesa, recomendada para o plantio
na regido do Cerrado brasileiro. Na Figura 1 B,
observa-se a formacdo de trés grupos: o primeiro
formado pelos dois acessos locais ndo agucarados
BGMC 1208 ¢ BGMC 1210; o segundo formado
pelos acessos agucarados; e o terceiro formado pelos
dois acessos recomendados para o cultivo na regiao
do Cerrado, BGMC 436 e BGMC 753. O coeficiente
de correlagdo cofenética do dendrograma (r = 0,88)
mostrou elevado ajuste entre a representagdo grafica
da dissimilaridade e a matriz de dissimilaridade
genética original, o que confere confiabilidade as
inferéncias realizadas por meio da avaliagdo visual
da Figura 1 B.
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Tabela 3. Fendtipo expresso pelos oito acessos de mandioca agucarados e ndo agucarados, quanto aos 22 caracteres qualitativos que evidenciaram

variabilidade.

BGMC 1217

BGMC 436
Verde escuro

BGMC 1213
Verde -arroxeada

Lanceolada

Roxa
Sete

BGMC 1212
Verde -arroxeada
Lanceolada
Roxa
Sete

BGMC 1211
Verde -arroxeada

Lanceolada

Roxa
Trés

BGMC 1210

Roxa

BGMC 1208
Verde -arroxeada

BGMC 753
Verde -arroxeada

Caracteres/acessos

Verde arroxeada
Lanceolada

Roxa
Trés

Cor da folha apical

Lanceolada

Roxa
Sete

Oblongo-lanceolada

Oblongo-lanceolada

Oblongo-lanceolada
Verde -avermelhada

Sete

Forma do l6bulo central

Cor do peciolo

Vermelho -esverdeada

Sete

Vermelho -esverdeada

Sete

Numero de l6bulos

Ausente

Ausente Ausente Presente
Aberta

Aberta

Ausente Ausente Ausente
Aberta

Presente

Proeminéncia das cicatrizes foliares

Tipo de planta

Compacta

Compacta

Guarda-sol Guarda-sol

Compacta

Verde
Verde

Verde -arroxeada

Verde -arroxeada

Verde

Verde -arroxeada

Verde -arroxeada Verde -arroxeada

Verde -arroxeada

Verde

Verde -arroxeada

Verde

Cor dos ramos terminais

Cor da nervura

Verde -avermelhada

Liso

Verde-avermelhada Verde

Liso

Verde -avermelhada

Liso

Liso

Liso

Liso Liso

Sinuoso

Sinuosidade do l6bulo foliar

Cor externa do caule

Marrom-escura

Médio

Marrom-escura Cinza Cinza

Médio

Marrom-escura

Cinza
Médio

Cinza

Prateado
Médio

Médio

Longo

Médio

Médio

Comprimento da filotaxia

Marrom-escura
Dicotomico

Misto

Marrom-escura
Tricotomico

Misto

Marrom-escura
Dicotomico

Misto

Marrom-escura
Dicotomico

Misto

Marrom-escura
Dicotomico

Misto

Marrom-escura
Dicotomico
Misto

Marrom-escura
Dicotomico

Creme

Cor da epiderme do caule
Habito de ramificagdo

Tricotomico
Misto

Pedunculada

Presenca de pedinculo nas raizes

Cor externa da raiz

Marrom-escura

Creme

Marrom-escura

Branca

Marrom-escura

Creme

Marrom-clara
Creme

Marrom-clara
Creme

Marrom-escura

Creme

Marrom-escura

Creme

Marrom-escura

Creme

Cor da polpa da raiz

Meédias

Meédias Poucas

Meédias Meédias Poucas

Poucas

Poucas

Constrigoes da raiz
Forma da raiz

Cilindrica

Cilindrica
Longo

Cilindrica

Cilindrica

Curto
Fino

Cilindrica Conica

Cilindrica

Curto
Fino

Cilindrica

Intermediario
Intermediario

Dificil

Intermediario

Intermediario

Intermediario

Fino

Intermediario

Comprimento médio da raiz
Diametro médio da raiz

Intermediario
Dificil

Intermediario
Dificil

Intermediario
Dificil

Intermediario

Facil

Facil

Facil

Dificil

Destaque do cortex da raiz
Posicdo das raizes

Irregular

Tendéncia horizontal

Tendéncia vertical Irregular Irregular

Irregular

Irregular

Irregular
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Os 12 iniciadores RAPD utilizados geraram o
total de 131 marcadores, dos quais 96 (73%) foram
polimérficos (Tabela 4), o que evidencia a existéncia de
variabilidade genética e eficiéncia da técnica de RAPD,
na detecgdo da divergéncia genética, nos oito acessos
de mandioca estudados. A eficiéncia dos marcadores
RAPD, na deteccdo de variabilidade genética entre
acessos de mandioca, ja havia sido relatada por
Colombo et al. (2000), Carvalho & Schaal (2001),
Asante & Offei (2003) e Zacarias et al. (2004).

Entre os iniciadores utilizados, o maior nimero de
bandas polimorficas foi evidenciado pelo OPG-08,
com 12 bandas, e o menor nimero foi OPH-10 com
trés (Tabela 4). Em meio as bandas polimorficas,
foram detectadas bandas geradas pelos iniciadores
OPH-10 e OPH-17, com pesos moleculares de 600 e
1.000 pb, respectivamente, que diferenciam acessos
ndo agucarados dos acucarados. Essas bandas podem
constituirmarcadores com potencial para o mapeamento
genético deste fenotipo, no genoma da mandioca, para
a determinagdo dos genes envolvidos na expressao
do carater fenotipo acgucarado, nas raizes tuberosas
de mandioca, e sua utilizagao na selecao assistida por
marcadores moleculares (Okogbenin et al., 2006).

A dissimilaridade genética, estimada por meio dos
96 marcadores RAPD que apresentaram variacdo
nos acessos de mandioca avaliados, evidenciou
que os acessos mais similares foram BGMC 1208 e
BGMC 1210 — ambos ndo agucarados, introduzidos no
BGMC como agucarados e coletados em municipios
distintos do Estado do Para (Tabela 1) — e que os
menos similares foram o BGMC 1212, agucarado,
e BGMC 436, variedade melhorada de mandioca
de industria, recomendada para o plantio na regido

Tabela 4. Iniciadores utilizados para a obtengdo dos
marcadores RAPD e o respectivo nimero de bandas
polimorficas e monomorficas.

Iniciadores Seqiiéncia Numero de bandas Numero de bandas
53’ polimorficas monomorficas
OPD-02 GGACCCAACC 5 0
OPD-08 GTGTGCCCCA 9 4
OPD-18 GAGAGCCAAC 9 9
OPF-08 GGGATATCGG 11 2
OPG-05 CTGAGACGGA 10 4
OPG-08 TCACGTCCAC 12 0
OPG-09 CTGACGTCAC 9 1
OPG-15 ACTGGGACTC 5 2
OPG-16 AGCGTCCTCC 5 4
OPH-10 CCTACGTCAG 3 3
OPH-16 TCTCAGCTGG 10 3
OPH-17 CACTCTCCTC 8 3
Total 96 35

do Cerrado brasileiro. Os valores percentuais de
agrupamentos coincidentes, apo6s 500 ciclos de
“bootstrapping”, alocaram os acessos em quatro grupos:
o primeiro grupo — BGMC 1208 e BGMC 1210 — ¢
local, com percentagem de agrupamentos coincidentes
de 100%; o segundo grupo foi, formado pelos acessos
acucarados BGMC 1211, BGMC 1217, BGMC 1212
e BGMC 1213, com percentagem de agrupamentos
coincidentes de 100%; o terceiro grupo foi formado
pelo acesso BGMC 753; e o quarto grupo foi formado
pelo acesso BGMC 436. O coeficiente de correlacdo
cofenética do dendrograma (r = 0,99) evidenciou
elevado ajuste entre a representacdo grafica da
dissimilaridade genética e a matriz original, o que
assegura as inferéncias realizadas por meio da avaliacdo
visual da Figura 1 C.

Os resultados obtidos revelaram a existéncia de
moderada variabilidade entre os acessos agucarados
quanto aos caracteres quantitativos, caracteres
qualitativos e marcadores RAPD (Figuras 1 A, B
e C). A inexisténcia de similaridade de 100%, entre
os acessos agucarados, para as metodologias de
quantificagdo da divergéncia genética utilizadas,
tem reflexos diretos no melhoramento genético que
¢ dependente de variabilidade (Allard, 1999), em
especial para a cultura da mandioca, que ¢ alégama
e sofre depressdo endogamica (Cebalos et al., 2004).
Do ponto de vista da conservacdo de germoplasma,
esse resultado revela a inexisténcia de duplicatas no
BGMC, entre aos acessos agucarados, e a necessidade
da conservagao desse acessos.

As técnicas utilizadas também foram eficientes na
discriminagdo dos acessos, em fungdo do fendtipo
acUcar nas raizes, pois nenhum acesso ndo agucarado
agrupou-se com acessos agucarados, no primeiro nivel
hierarquico (Figuras 1A, BeC).Osacessos BGMC 1208
e BGMC 1210, que haviam sido introduzidos no
BGMC como agucarados, foram detectados como
nao acucarados, somente apds a coleta de amostras
foliares, para a execucao deste estudo; observou-se que
nas condic¢oes do Cerrado brasileiro, esses acessos ndo
apresentaram fendtipo agucarado. Em razdo de possivel
falha ocorrida na etiquetagem desses acessos durante a
coleta, eles formaram um grupo isolado em todas as
técnicas empregadas, o que permite o estabelecimento
da hipotese de que esses acessos apresentam um
“backgroud” genético diferente dos acessos agucarados
e das variedades recomendadas para o cultivo na regido
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do Cerrado brasileiro. Entretanto, essa hipotese deve
ser averiguada em estudos com a inclusdo de um maior
numero de acessos agucarados e ndo agucarados (locais
e melhorados) de diferentes origens. A necessidade da
realizagdo de tais experimentos se baseia nos resultados
reportados por Colombo et al. (2000), que avaliaram,
por meio de marcadores RAPD, 126 acessos de
mandioca de quatro origens diferentes e detectaram
uma tendéncia de agrupamento, em razao das condi¢des
ecologicas do local de origem dos acessos.

Foi encontrada elevada divergéncia genética entre
os acessos BGMC 753 e BGMC 436 — oriundos de
programas de melhoramento genético — e os demais
acessos agucarados ou nao agucarados (Figuras 1 A, B
e C), decorrente do processo de selegao artificial.

Entre as técnicas de acesso a divergéncia genética
empregadas, as de maior correlagdo foram as de
dissimilaridade genética, por meio de marcadores
RAPD e por meio de caracteres qualitativos (r = 0,83),
altamente significativas pelo teste de comparacao de
matrizes de Mantel, com 1.000 permutagdes. Essas duas
técnicas detectaram, em comum, a presenga de dois
agrupamentos fortes, um formado pelos acessos locais
nao acucarados (BGMC 1208 e BGMC 1210), e outro
pelos acessos agucarados (BGMC 1211, BGMC 1212,
BGMC 1213 ¢ BGMC 1217). A diferenca entre as
técnicas foi que na analise com marcadores RAPD,
o acesso BGMC 753 revelou maior similaridade
genética com os demais acessos do que na matriz
de dissimilaridade obtida por meio dos caracteres
qualitativos (Figura 1 B e C). No entanto, a matriz de
distancias genéticas estimadas por meio de caracteres
quantitativos mostrou associagao significativa (p<0,05),
porém moderada, com as matrizes de dissimilaridade
obtidas a partir de marcadores RAPD (r = 0,50) e
caracteres qualitativos (r = 0,58).

A elevada associagdo entre a divergéncia estimada
por marcadores moleculares e caracteres qualitativos
e a baixa associacdo entre ambos e os caracteres
quantitativos podem ser explicadas pelo fato de
grande parte da variacdo detectada pelos marcadores
moleculares e caracteres qualitativos aferidos ser do
tipo ndo adaptativa e, portanto, ndo sujeita a selecao
(natural e artificial), ao contrario dos caracteres
indicadores quantitativos aferidos que sao sujeitos tanto
aselecdo natural quanto a artificial (Vieira et al., 2007a).
A utilizagdo de maior numero de dados moleculares
e caracteres qualitativos e a menor influéncia do
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ambiente sobre esses, em relagdo aos caracteres
quantitativos, também podem explicar as correlagdes
obtidas. Assim, fica evidente que as estimativas das
distancias/dissimilaridades genéticas serdo tdo mais
proximas, quanto maior for a associagdo entre os locos
que controlam os caracteres quantitativos (QTL) e
os locos que controlam os marcadores moleculares e
caracteres qualitativos avaliados (Maric et al., 2004;
Roy et al., 2004).

Conclusoes

1. Hadivergéncia genética entre acessos de mandioca
agucarados ¢ nao agucarados.

2.Haelevadaassociacdo entre as distancias genéticas
estimadas por meio de marcadores moleculares
e caracteres qualitativos, e moderada associagdo
com a divergéncia estimada por meio de caracteres
quantitativos.
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