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Resumo - O objetivo deste estudo foi efetuar a caracterizacdo e a analise da divergéncia genética de
germoplasma de mandioca-de-mesa oriundo da regido urbana de Maringa, o qual vem sendo mantido
no Banco de Germoplasma de Mandioca, da Universidade Estadual de Maringa. A caracterizacao foi
realizada mediante o uso de 20 descritores morfo-agrondmicos multicategéricos. As estimativas de
dissimilaridade observadas evidenciaram ampla variabilidade genética. Os acessos mais similares
foram BGM 161 e BGM 162, enquanto que BGM 17, BGM 20, BGM 56, BGM 77, BGM 105, BGM 119
e BGM 332 foram os mais divergentes. As combinacdes entre os acessos BGM 13 x BGM 20, BGM
33 x BGM 57, BGM 36 x BGM 57, BGM 56 x BGM 132, BGM 56 x BGM 161, BGM 77 x BGM 165,
BGM 81 x BGM 218 foram indicadas como as mais promissoras para hibridacao.

Palavras-chave : Manihot esculenta Crantz, banco de germoplasma, selecdo de parentais,

dissimilaridade genética.

Summary — GENETIC DIVERGENCE IN SWEET-CASSAVA GERMPLASM FROM URBAN REGION
OF MARINGA BY MULTICATEGORICAL TRAITS. The characterization and genetic divergence
analysis of sweet-cassava germplasm from urban region of Maringa, which has been maintained in
the Germplasm Bank of Universidade Estadual de Maringd, was the objective of this study. The
characterization was done by 20 multicategorical morpho-agronomic traits. The values of dissimilarity

evidenced wide genetic variability. The most similar entries were BGM 161 and BGM 162, while BGM
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17, BGM 20, BGM 56, BGM 77, BGM 105, BGM 119 and BGM 332 were the most divergent. The
couples BGM 13 x BGM 20, BGM 33 x BGM 57, BGM 36 x BGM 57, BGM 56 x BGM 132, BGM 56 x
BGM 161, BGM 77 x BGM 165 and BGM 81 x BGM 218 were the most promising parents for cross.

Key words : Manihot esculenta Crantz, germplasm bank, parent selection, genetic dissimilarity.

INTRODUCAO

A etapa inicial de qualquer programa de melhoramento vegetal constitui-se da obtencédo de
germoplasma com ampla variabilidade genética da espécie que se deseja estudar, seja pela coleta de
material vegetal in situ ou pelo intercambio de germoplasma mantido em Bancos de Germoplasma.

O melhoramento genético via introducéo, avaliagcao e selecéo criteriosa de germoplasma, para
as espécies de importancia comercial emergente constitui-se de um método simples, menos oneroso
e eficiente (KAWANO, 2003). No entanto, a diversidade genotipica de mandioca, cujo potencial
genético ainda foi pouco estudado, precisa ser coletada, armazenada e avaliada no que tange a
identidade genética e ao potencial produtivo, de forma que a mesma possa ser utilizada em
programas de melhoramento emergentes. Nesse sentido, a analise da divergéncia genética perfaz
uma etapa importante no melhoramento genético, visto que ela auxilia a escolha de parentais que,
hibridados, podem gerar ampla variabilidade genética passivel de sele¢cdo (CRUZ; REGAZZI, 2001).

Tendo em vista que a escolha correta de parentais é fundamental para o éxito de programas de
melhoramento de mandioca que envolvem hibridacdo (FUKUDA, 1996), o objetivo deste estudo foi
caracterizar e analisar a divergéncia genética de germoplasma de mandioca-de-mesa coletado na

regido urbana de Maringa, Estado do Parana.

MATERIAL E METODOS

Um total de 75 acessos, coletados no ano de 2005 na regido urbana de Maringa, PR, em areas
de cultivo de “fundo-de-quintal”, foram armazenados no Banco de Germoplasma de Mandioca da
Universidade Estadual de Maringa (UEM) e, ap0s avaliagdo, os mesmos caracterizaram-se como
cultivares de mandioca-de-mesa (KVITSCHAL, 2008). A caracterizagdo morfo-agrondmica dos
acessos iniciou-se aos seis meses apos a brotagdo das manivas. As caracteristicas avaliadas foram:
coloracéo da brotacao nova, coloracdo da folha, formato do l6bulo foliar, coloracédo do peciolo, tipo de
peciolo, coloracdo de rama imatura, coloracdo de rama madura, coloracdo da epiderme do caule,
tamanho da cicatriz foliar, tamanho da estipula, tipo de ramificacdo, ocorréncia de florescimento,

presenca de pedunculo na raiz tuberosa, coloracdo da pelicula suberosa da raiz tuberosa, coloracao
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do cortex da raiz tuberosa, coloracao da polpa da raiz tuberosa e textura da pelicula suberosa da raiz
tuberosa, conforme descritores propostos por Fukuda e Guevara (1998). A analise da divergéncia
genética foi efetuada mediante metodologia de andlise de variaveis multicategdricas, e 0s acessos

foram agrupados pelo método de Otimizacdo de Tocher.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1, pode-se verificar a existéncia de ampla variabilidade genética entre os acessos
coletados, uma vez que as estimativas de dissimilaridade (d;;) foram elevadas (0,15 - 0,95). A maior
similaridade genética foi verificada entre os acessos BGM 161 e BGM 162 (d; = 0,15). Destaca-se
ainda que o acesso BGM 163 também apresentou elevada similaridade com ambos 0s acessos
supracitados, o que indica que estes trés acessos possuem um elevado grau de parentesco, podendo
ainda se tratar de amostras de uma mesma cultivar, coletadas em locais distintos, mas cadastradas
como acessos diferentes no Banco de Germoplasma.

Tabela 1 — Resumo da matriz de dissimilaridade entre acessos de mandioca-de-mesa menos
divergentes, oriundos de Maringa, PR, mediante a utilizacdo de variaveis multicategéricas

Combinag8es menos divergentes Combinagfes mais divergentes
Combinacéo d; Combinagdo di Combinacéo d; Combinacéo d;
BGM 161 x BGM 162 0,150 BGM 34 x BGM 36 0,300 BGM 20 x BGM 105 0,950 BGM 89 x BGM 119 0,900
BGM 30 x BGM 31 0,200 BGM 33 x BGM 40 0,300 BGM 25 x BGM 105 0,950 BGM 95 x BGM 119 0,900
BGM 161 x BGM 163 0,200 BGM 34 x BGM 40 0,300 BGM 56 x BGM 105 0,950 BGM 56 x BGM 132 0,900
BGM 162 x BGM 163 0,200 BGM 36 x BGM 40 0,300 BGM 95 x BGM 112 0,950 BGM 56 x BGM 161 0,900
BGM 33 x BGM 34 0,250 BGM 40 x BGM 52 0,300 BGM 20 x BGM 119 0,950 BGM 17 x BGM 165 0,900
BGM 15 x BGM 33 0,250 BGM 50 x BGM 92 0,300 BGM 112 x BGM 164 0,950 BGM 77 xBGM 175 0,900
BGM 12 x BGM 43 0,250 BGM 34 xBGM 161 0,300 BGM 77 xBGM 236 0,950 BGM 81 x BGM 218 0,900
BGM 89 x BGM 90 0,250 BGM 31 xBGM 162 0,300 BGM 105 x BGM 323 0,944 BGM 119 x BGM 222 0,900
BGM 50 x BGM 179 0,250 BGM 139 x BGM 162 0,300 BGM 13 x BGM 20 0,900 BGM 163 x BGM 232 0,900
BGM 92 x BGM 179 0,250 BGM 162 x BGM 164 0,300 BGM 33 x BGM 57 0,900 BGM 94 x BGM 236 0,900
BGM 50 x BGM 322 0,278 BGM 50 x BGM 178 0,300 BGM 36 x BGM 57 0,900 BGM 17 x BGM 289 0,900
BGM 196 x BGM 322 0,278 BGM 89 x BGM 178 0,300 BGM 17 x BGM 92 0,900 BGM 232 x BGM 296 0,900
BGM 252 x BGM 328 0,278 BGM 165 x BGM 201 0,300 BGM 17 x BGM 93 0,900 BGM 25 x BGM 332 0,900
BGM 16 x BGM 20 0,300 BGM 165 x BGM 222 0,300 BGM 77 x BGM 105 0,900 BGM 56 x BGM 332 0,900
BGM 15 x BGM 34 0,300 BGM 34 x BGM 52 0,350 BGM 43 x BGM 119 0,900 BGM 77 xBGM 332 0,900

Os acessos BGM 34, BGM 40, BGM 50 e BGM 162 apresentaram elevada similaridade média
com toda a colecdo de germoplasma oriunda do municipio de Maringa, visto que estes acessos
estiveram presentes em varias das combina¢cdes menos divergentes (Tabela 1).

Todavia, as combinacdes mais divergentes apresentaram estimativas de dissimilaridade de até
95% (d;; = 0,95), com os acessos BGM 17, BGM 56, BGM 77, BGM 105 e BGM 119 compondo varias
das combina¢des mais divergentes, o que indica de que estes acessos apresentam elevada
divergéncia média em relagdo a todo o conjunto genotipico avaliado. Tal fato sugere que 0s acessos

supracitados tendem a propiciar efeito heteroético satisfatério quando utilizados como parentais.
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Na analise de agrupamento pelo método de Tocher, foi verificada a formacédo de 23 grupos,
sendo o0s dois primeiros mais numerosos, constituidos por 18,7 e 17,4% dos acessos,
respectivamente. Os grupos menos expressivos foram o XVII, XVIII, XIX, XX, XXI, XXII e XXIII, os
quais foram constituidos por apenas um acesso, respectivamente (Tabela 2). Dos acessos que
apresentaram maior divergéncia média (BGM 105, BGM 119 e BGM 77), apenas o BGM 77 foi
alocado no grupo Il, enquanto os acessos BGM 105 e BGM 119 foram alocados em um mesmo
grupo, qual seja o grupo Xl (Tabela 2). Embora estes dois acessos tenham apresentado elevada
divergéncia média em relacdo a todo conjunto genotipico avaliado, foi verificado que ambos
apresentaram valor reduzido de dissimilaridade entre si (d;y = 0,45), o que lhes garantiu serem
alocados no mesmo grupo.

Tabela 2 — Representagdo do agrupamento gerado pelo método de Otimizagcdo de Tocher com base

na dissimilaridade entre os 75 acessos de mandioca-de-mesa, oriundos de Maringd — PR, mediante a
utilizacé@o de 20 variaveis multicategoéricas

Grupo Acessos (%) Grupo Acessos (%)
BGM 161; BGM 162; BGM 163; BGM 164; BGM 31; BGM 30; BGM 34;

! BGM 33; BGM 15; BGM 40; BGM 168; BGM 84; BGM 36; BGM 52 18,7 i BGM 37, BGM 95 27
| QIZSCUASCISON e UEBONITOHS0 s v owsnaoums 27
1] BGM 252; BGM 328; BGM 223; BGM 62; BGM 96; BGM 326 8,0 XV BGM 88; BGM 121 2,7
\% BGM 165; BGM 201; BGM 222; BGM 132; BGM 289 6,6 XVI BGM 236; BGM 332 2,7
\Y BGM 25; BGM 56; BGM 124; BGM 198; BGM 214 6,6 XVII BGM 225 1,3
VI BGM 139; BGM 323; BGM 218; BGM 324 53 XVII BGM 317 1,3
Vil BGM 13; BGM 80; BGM 81 4,0 XIX BGM 93 1,3
VI BGM 17; BGM 18 2,7 XX BGM 20 1,3
IX BGM 51; BGM 94 2,7 XXI BGM 232 1,3
X BGM 58; BGM 91 2,7 XXII BGM 82 1,3
XI BGM 105; BGM 119 2,7 XX BGM 57 1,3
Xl BGM 5; BGM 112 2,7

A analise intergrupos revelou que os valores mais elevados de divergéncia genética ocorreram
entre os grupos Xl e XX, XI e XVIII, XI e X, XIl e XVI, VIl e XIX, XIV e XVIII, XV e XXII, XVII e XXIlI,
XVIII e XIX, XVIII e XXII. Por outro lado, pode-se verificar maior similaridade genética entre os grupos
le X, IleXIV, VIl e XXI, Il e XX, I e XIll, Ve IX, X e XXI, XVII e XXI, bem como entre os grupos XVII
e XXIIl. Com base nestas observagoes, seria possivel inferir que a base genética de populacdes
descendentes da hibridagdo entre acessos dos grupos Xl e XX seria muito mais ampla do que
naquelas populacfes resultantes da hibridacdo entre acessos dos grupos | e X. No entanto, vale
ressaltar que os acesso do grupo XI (BGM 105 e BGM 119) nao floresceram nas condi¢cbes climaticas

de Maringd, o que impossibilita seu uso como parentais via hibridacées convencionais.

XIlI Congresso Brasileiro de Mandioca 694



Neste contexto, ndo se pode deixar de citar a importancia dos grupos XVI (BGM 236, BGM
332), XX (BGM 20) e XXII (BGM 82), os quais também apresentaram varias estimativas elevadas de
dissimilaridade genética com os demais grupos definidos pelo método de Otimizacdo de Tocher
(Tabela 2).

Com base nos resultados da analise das variaveis multicategoricas, foi possivel definir as
combinacgBes entre os acessos BGM 13 x BGM 20, BGM 33 x BGM 57, BGM 36 x BGM 57, BGM 56 x
BGM 132, BGM 56 x BGM 161, BGM 77 x BGM 165, BGM 81 x BGM 218 como sendo as mais
promissoras, uma vez que as mesmas relinem caracteristicas desejaveis em pelo menos um dos
parentais (KVITSCHAL, 2008), além de apresentarem elevada divergéncia genética entre si (Tabela
1). Dessa forma, as populac8es descendentes destas hibridagcées apresentam maior probabilidade de
gerar individuos que retinam varias caracteristicas de interesse agronémico e elevado potencial para

a producdo de raizes tuberosas.

CONCLUSOES

- Ampla variabilidade genética foi verificada no germoplasma de mandioca-de-mesa de Maring@;

- Os acessos de maior divergéncia média foram BGM 17, BGM 20, BGM 56, BGM 77, BGM 105,
BGM 119 e BGM 332;

- As combinac¢des entre 0s acessos BGM 13 x BGM 20, BGM 33 x BGM 57, BGM 36 x BGM 57, BGM
56 x BGM 132, BGM 56 x BGM 161, BGM 77 x BGM 165, BGM 81 x BGM 218 foram as mais

promissoras para hibridacéo.
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