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VARIABILIDADE FEN(?TiPICA PARA RESIS'I:ENCIA A DOENCAS
FOLIARES, IDENTIFICACAO DE REGIOES GENOMICAS ASSOCIADAS E
FENOTIPAGEM DE ALTO RENDIMENTO EM MANDIOCA

RESUMO GERAL

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € uma espécie de grande importancia
alimentar, econdmica e social em diversos paises. Contudo, varias doencas
podem afetar sua produtividade, a exemplo da antracnose (CAD), mancha parda
(BLS), mancha branca (WLS) e queima das folhas (BIiLS). Este trabalho teve
como objetivo: i) avaliar a variabilidade fenotipica de resisténcia as manchas
foliares em genotipos de mandioca, ii) identificar regibes gendmicas associadas
a resisténcia; e iii) avaliar a fenotipagem de alto rendimento para caracteristicas
agronémicas em acessos de mandioca via imageamento aéreo. Em relacdo ao
capitulo 1, verificou-se alta variabilidade ambiental para severidade das doengas
e, portanto, baixas herdabilidades (h?) para CAD, WLS e BLS (0,42, 0,34 € 0,29,
respectivamente) e h? moderada para BIiLS (0,51). As caracteristicas produtivas
nao mostraram correlagdes significativas com a resisténcia a doengas. No
capitulo 2 verificou-se correlagbes de magnitude mediana (variagéo entre 0,549
a 0,652) a elevada (0,96 — entre BLS x BIiLS). Foram identificados cinco SNPs
de efeito aditivo associados a resisténcia as doencgas: SNP S7-1197325
(antracnose), S3-421126, S5-5050172 e S16-20450490 (mancha branca) e S17-
944736 (queima das folhas). A maioria desses SNPs estdo colocalizados em
genes associados a resposta a estresses biodticos. No capitulo 3, verificou-se
elevada h? dos indices de vegetacgédo e alto potencial de uso do imageamento
aeéreo para estimar a altura das plantas. A capacidade preditiva do teor de
matéria seca aumentou com a altura de voo para o modelo Generalized Linear
Model with Stepwise Feature Selection (R?= 0,26 para 20 m e R?= 0,44 para 60
m), enquanto o vigor das plantas variou de R?= 0,50 para 20 m e R?= 0,47 para
40 m no modelo K-Nearest Neighbor. Esses resultados trazem informacdes
importantes para otimizar a sele¢cdo em programas de melhoramento de

mandioca.

Palavras Chaves: Manihot esculenta Crantz, germoplasma, GWAS, predicao,

manchas foliares, imageamento aéreo, melhoramento.



RESISTANCE TO LEAF DISEASES IN CASSAVA: PHENOTYPIC
VARIABILITY, IDENTIFICATION OF GENOMIC REGIONS ASSOCIATES
AND HIGH-THROUGHPUT PHENOTYPING

GENERAL ABSTRACT

Cassava (Manihot esculenta Crantz) is a species of great food, economic, and
social importance in various countries. However, several diseases can affect its
productivity, such as anthracnose (CAD), brown spot (BLS), white spot (WLS),
and leaf burn (BIiLS). This study aimed to: i) evaluate the phenotypic variability
of resistance to foliar spots in cassava genotypes, ii) identify genomic regions
associated with resistance; and iii) assess high-throughput phenotyping for
agronomic traits in cassava accessions via aerial imaging. In Chapter 1, high
environmental variability was observed for disease severity, leading to low
heritabilities (h?) for CAD, WLS, and BLS (0.42, 0.34, and 0.29, respectively), and
moderate h?for BILS (0.51). Productive traits did not show significant
correlations with disease resistance. In Chapter 2, medium (ranging from 0.549
to 0.652) to high correlations (0.96 between BLS and BIiLS) were found. Five
additive effect SNPs associated with disease resistance were identified: SNP S7-
1197325 (anthracnose), S3-421126, S5-5050172, and S16-20450490 (white
spot), and S17-944736 (leaf burn). Most of these SNPs are co-localized in genes
associated with biotic stress responses. In Chapter 3, high heritability of
vegetation indices and significant potential of aerial imaging to estimate plant
height were observed. The predictive capacity for dry matter content increased
with flight height for the Generalized Linear Model with Stepwise Feature
Selection (R? = 0.26 for 20 m and R? = 0.44 for 60 m), while plant vigor varied
from R? = 0.50 for 20 m to R? = 0.47 for 40 m in the K-Nearest Neighbor model.
These results provide important information to optimize selection in cassava

breeding programs.

Keywords: Manihot esculenta Crantz, germplasm, GWAS, prediction, foliar

spots, aerial imaging, breeding.
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REVISAO DE LITERATURA

1. ASPECTOS GERAIS DA CULTURA DA MANDIOCA

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € uma espécie aldégama
(polinizagédo cruzada) com flores masculinas e femininas presentes na mesma
planta (monoica). O fruto apresenta formato de céapsula e as sementes séo
elipsoidais (lITA, 1990, OSPINA; CEBALLOS, 2012). Possui 2n = 36
cromossomos e é considerada um anfidipléide ou alopolipléide sequencial
(ELSHARKAWY, 2003).

A propagacdo da mandioca é feita predominantemente de forma
assexuada, mas a forma sexuada também pode ocorrer, sobretudo quando
induzida para fins de melhoramento genético (OSPINA; CEBALLOS, 2012). A
propagacao via sementes botanicas ndo é viavel comercialmente, pela geragéo
de variabilidade genética e consequente heterogeneidade das plantas no campo,
considerando que a mandioca é uma planta alégama e altamente heterozigaética.
Entretanto, possibilita a geracéo de diversidade genética para o desenvolvimento
de variedades melhoradas em funcdo da recombinagao alélica entre parentais
contrastantes (RAMALHO et al., 2008).

Comercialmente, a propagacao utilizada é assexuada, cujas estacas do
caule sao conhecidas popularmente por manivas que contribuem para o sucesso
da propagacao e estabelecimento da cultura em campo (ESCOBAR, et al.,
2006). As principais vantagens da propagagao assexuada é a capacidade de
assegurar que a planta selecionada repasse integralmente suas caracteristicas
genéticas para seus clones, garantindo que a nova geragdo seja
agronomicamente equivalente a planta mae. Por outro lado, a desvantagem da
propagacao assexuada se deve ao maior cuidado necessario para manutencao
da qualidade genética e fitossanitaria ao longo dos diferentes anos de cultivo.

De modo geral, a cultura da mandioca é de facil cultivo e por isso possui
bons rendimentos, mesmo quando cultivadas em solos pouco férteis e na
auséncia de fertilizantes. Além disso, possui certa tolerancia ao déficit hidrico
(JARVIS et al., 2012), o que credencia a espécie para cultivo em areas de maior
risco climatico. As raizes sdo pereciveis em razao do alto conteudo de umidade,
e pela ocorréncia da deterioracao fisioldgica pds-colheita ocorrer em um tempo

relativamente curto, resultando em expressivas perdas poés-colheitas



(RAHMAWATI et al., 2021).

Algumas caracteristicas importantes para maior adogéo das cultivares de
mandioca sdo a alta produtividade de raizes; a resisténcia a pragas e doencas
(OLIVEIRA et al., 2015); a menor toxicidade, sobretudo em mandioca de mesa
(consumo fresco) (PARMAR et al., 2017); tolerancia ao déficit hidrico
(KOUNDINYA et al., 2018) e melhor conteudo nutricional e certa tolerancia a
deterioragéo fisioldgica pds-colheita (ESUMA et al., 2012; CEBALLOS et al.,
2013).

O principal produto comercial da mandioca é a raiz, 6érgao de
armazenamento de amido, que é uma fonte energética de alto valor para
diversos fins. O maior consumo das raizes de mandioca ocorre em regides
tropicais, tanto em preparos simples como o0 cozimento, quanto em produtos
derivados do seu processamento (FAO, 2013; FAO, 2018). Apesar disso, a
mandioca € uma planta em que se aproveita todas as suas partes (folhas, caules
e raizes) (CEBALLOS et al., 2017).

2. IMPORTANCIA ECONOMICA

A mandioca também conhecida como aipim ou macaxeira, € uma planta
que produz raizes tuberosa de grande importancia na alimentagdo mundial,
sendo a cultura de maior importancia logo apds o trigo, o arroz e o milho
(HORMHUAN et al., 2020). A espécie € caracterizada por ser uma rica fonte de
amido para a alimentagdo humana, animal e uso industrial (JANSSON et al,
2009; HORMHUAN, et al, 2020). E considerada a principal fonte de calorias no
continente africano (TOMLINSON et al., 2018), que atualmente é o principal
produtor mundial de mandioca, com 63,28% da produgdo mundial, seguido pela
Asia (28,03%) e Américas (8,60%) (FAO 2022).

Em nivel mundial a Nigéria se destaca como o0 maior produtor de raizes
de mandioca, seguida pela Republica Democratica do Congo, Tailandia e Gana,
com uma producdo de 60,00; 41,01; 28,99; e 21,81 milhdes de toneladas de
raizes, respectivamente (FAO, 2022). O Brasil se destaca como o 5° maior
produtor mundial, com producéo de 18,20 milhdes de toneladas, apresentando
area colhida de 1,21 milhées de hectares, e um rendimento médio de 14,99 t.ha-
" (FAO, 2022)

A producgéo de mandioca no Brasil nos ultimos 20 anos sofreu um declinio



de 4,7 milhdes de toneladas (Figura 1), em funcdo do aumento dos custos de
producdo e competicdo com outras culturas pelo uso da terra, seja terras
préprias ou mesmo arrendamento. Com o aumento da area plantada por
comodities, a exemplo de milho e soja, houve uma forte pressao para redugao
da area plantada com mandioca. Estima-se que o valor da producido de
mandioca no brasil gere R$10,8 bilhdes anuais e geracdo de um milhdo de
empregos diretos e indiretos (EMBRAPA, 2020; IBGE 2019)
30,00
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Figura 1: Distribuicdo dos dados de produgao, em toneladas, de mandioca no
Brasil entre os anos de 2000 e 2022.
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A mandioca é cultivada em todas as regides brasileiras, com destaque
para as regides Norte e Nordeste, que s&do responsaveis por aproximadamente
35,68% e 31,82% da producgao brasileira, respectivamente, em seguida vem as
regides Sul com 16,87%, a regido sudeste com 9,79% e a regidao Centro Oeste
com apenas 5,84%. No entanto, as regides apresentam cenarios de produgao
totalmente distintos, interferindo diretamente na producao de cada estado. A
regido Norte e Nordeste apresentam semelhancas no que diz respeito ao padréo
tecnolégico, consumo e qualidade, embora apresentam panoramas
contrastantes quanto as condicdes edafoclimaticas que refletem diretamente no
volume de produgdo de cada estado. A regidao Norte tem a seu favor a
distribuicdo de chuvas durante praticamente todo ano, favorecendo desta forma

a produtividade da mandioca, enquanto a regidao Nordeste apresenta longos



periodos de estiagem, refletindo diretamente no volume final da producao (IBGE,
2019).

3. FATORES QUE AFETAM A PRODUTIVIDADE DA MANDIOCA

A mandioca € cultivada em diferentes regides, e mesmo com grande
diversidade climatica, em praticamente todas as regides do globo existem
condigbes favoraveis para o seu desenvolvimento e cultivo. Seu cultivo ocorre
entre 30° graus de latitudes Norte e Sul, com maior concentragao de plantio entre
as latitudes 20° Norte e 20° Sul, as temperaturas ideais para o cultivo situam-se
entre os limites de 20°C a 27°C, sendo que temperaturas baixas retardam a
germinagdo ou paralisam totalmente a atividade vegetativa das manivas
(EMBRAPA, 2011). Em cada uma dessas regides existem inumeros estreses
abidticos e bidticos, que tem sido apontados como principais obstaculos para se
obter uma maior producao da cultura (YU et al., 2019). Os principais fatores
abidticos que afetam a cultura é a temperatura, déficit hidrico, condigbes
climaticas, disponibilidade de agua afetando os parametros de crescimento e
rendimento da planta (PUSHPALATHA e GANGADHARAN, 2020 MUIRURI et
al.,2021). Em relagdo aos estresses bidticos o ataque de diversas pragas e
doencas podem comprometer severamente a produtividade.

Nzuki et al. (2017) reportaram que a introgressao de resisténcia a essas
doengas via programas de melhoramento é a principal forma de controle. Por
isso, os programas de melhoramento vém buscando desenvolver variedades
que sejam resistentes as principais doengas que afetam a cultura, uma vez que
ataques severos destas doencas podem ocasionar perdas significativas na
colheita (PUSHPALATHA; GANGADHARAN, 2020).

Diversas doencgas podem afetar a cultura da mandioca, entre as principais
destacam-se, antracnose (Colletrotrichum sp); bacteriose (Xanthomonas
phaseoli pv. manihoti); virus do mosaico comum (Cassava common mosaic
virus), virus do mosaico das nervuras (Cassava vein mosaic virus), virus do
mosaico africano (African cassava mosaic virus), e estria marrom da mandioca
(Cassava brown streak disease); podridoes radiculares (causadas por complexo
de patdégenos com predominancia de Phytophthora sp. e Fusarium sp.); oidio
(Oidium manihotis); ferrugem (Uromyces manihotis); nematdides; e manchas

foliares, como mancha parda (Clarohilum henningsii), queima das folhas



(Passalora vicosae), e mancha branca (Passalora maninhotis) (REDDY, 2015;
LIU et al., 2016).

4. PRINCIPAIS DOENCAS DA CULTURA DA MANDIOCA
4.1 ANTRACNOSE
A antracnose é considerada uma das doencas mais destrutivas da cultura
da mandioca nos principais paises produtores (SANGPUEAK et al., 2018).
Causada pelo fungo Colletotrichum sp., a doenga pode afetar a cultura em
qualquer fase de desenvolvimento. A infeccdo e disseminagédo do fungo
acontecem principalmente nos periodos chuvosos e temperaturas entre 18 e
23°C, e os principais sintomas da doenca sao a presenca de cancros nas hastes
de formato irregular com coloragdo marrom clara e escura e profundas
(KUNKEAW et al., 2010; SILVA et al., 2018) (Figura 2). No centro das lesbes é
possivel observar pontos de coloragcdo rosea que representa os corpos da
frutificacdo do fungo (SILVA et al., 2018, SANGPUEAK et al., 2018). Devido as
lesdes nas hastes, ocorre a desfolha parcial, podendo levar a morte da planta
(KUNKEAW et al.,, 2010; SILVA et al., 2018). Os danos causados na
produtividade podem chegar até 90% nos paises produtores da cultura
(SANGPUEAK et al., 2018).

Figura 2. Sintomas da doenga antracnose observados aos doze meses apoés
plantio (MAP). Fonte: José Henrique B. Nascimento, 2021



4.2 MANCHA BRANCA

A mancha branca (Figura 3) tem como principal agente patogénico o fungo
Passalora manihotis, embora ja tenha recebido outros nomes, como Cercospora
caribaea Ciferri, Phaeoramularia manihotis e Ragnhildiana manihotis
(MYCOBANK, 2019). Essa doenca € encontrada com frequéncia nas areas de
cultivo da cultura (REDDY 2015; MASSOLA et al., 2016); entretanto, existem
poucos estudos sobre sua epidemiologia e quais os principais métodos de
controle (COSTA et al., 2020). Seus principais sintomas s&o lesdes circulares a
angulares, que variam de 1 a 2 mm de didmetro com coloragao branca, o que a
distingue da mancha parda e queima das folhas. O fungo pode sobreviver
durante toda a estagdo de estiagem em tecidos infectados, renovando-se na
estacdo chuvosa quando o hospedeiro inicia o periodo de crescimento e
desenvolvimento. A doenga atinge frequentemente folhas novas e velhas,
podendo ocasionar desfolha significativa em plantas suscetiveis (COSTA et al.,
2020).

Figura 3. Sintomas da doenga mancha branca (circulos em vermelho)
observados aos doze meses apds plantio (MAP). Fonte: José Henrique B.

Nascimento, 2021

4.3 MANCHA PARDA
A mancha parda (Figura 4) € uma das principais doencgas foliares que
atacam a cultura da mandioca. Em condigbes climaticas favoraveis, essa doencga

pode reduzir a produgéo de raizes em mais de 30% devido a queda prematura



das folhas (FREITAS et al., 2017). Atualmente, a mancha parda € associada ao
fungo Clarohilum henningsii, anteriormente conhecido ou associado a Passalora
henningsii, Cercospora henningsii, Cercosporidium henningsii, Cercospora
cassavae, Cercospora manihotis, Septogloeum manihotis, Helminthosporium
manihotis e Cercospora cearae (MYCOBANK, 2019).

Os principais sintomas séo lesées pequenas, arredondadas e angulares,
com coloragdo amarelada e castanha. Em estagios mais avangados, as lesdes
atingem entre 5 a 10 mm de didmetro, com formato angular e coloragéo parda,
com bordas mais escuras e circuladas por halo amarelado, podendo levar a
queda das folhas mais velhas da planta (LIMA et al., 2019). Além disso, as lesdes
causadas pela mancha parda, podem servir como porta de entrada para outros
patégenos (PEl et al., 2014).

— 3

Figura 4. Sintomas da doenca da mancha parda observados aos doze meses

apos plantio (MAP). Fonte: José Henrique B. Nascimento, 2021

4.4 QUEIMA DAS FOLHAS

A queima das folhas (Figura 5) foi descrita pela primeira vez na década
de 30 por Muller e Chupp (1935). O agente causal da queima das folhas &
Passalora vicosae também conhecido como Cercospora vicosae, (MYCOBANK,
2019). Os sintomas iniciais da doenga aparecem no limbo foliar, com pequenas

manchas de cor marrom, no formato de lua nas bordas das folhas, que crescem



ao longo do tempo e levam a desfolha das plantas (MASSOLA et al., 2016).

A queima das folhas é frequentemente confundida com a mancha parda,
em razao da coloragdo semelhante. No entanto, devido ao formato de lua e
localizagdo dos sintomas ocorrer principalmente nas bordas das folhas, é
possivel diferenciar as duas doengas na cultura, mesmo quando ocorrem
simultaneamente, uma vez que as lesdes da mancha parda possuem formato
globular e aparecem com frequéncia no centro da folha (MYCOBANK, 2019).

De modo geral, a queima das folhas apresenta maior incidéncia em
periodos chuvosos e em periodos mais quentes (COSTA et al.,, 2020. No
entanto, informagdes sobre a sua epidemiologia comparativa e manejo ainda sao

escassas na literatura.

Figura 5. Sintomas da doenga queima das folhas observados aos doze (MAP)

meses apos plantio. Fonte: José Henrique B. Nascimento, 2021

5. MANEJO DAS DOENCAS DA MANDIOCA
O controle das doengas da mandioca pode ser feito considerando
estratégias de manejo, a exemplo da rotagcdo de cultura e pulverizagdo com
defensivos agricolas, além do uso de cultivares resistentes (MCCALLUM et al.,
2017). O controle quimico € o método mais utilizado no controle da maioria das
doencgas fungicas (OLIVER; HEWITT 2014), embora no caso das manchas
foliares existam algumas limitagées a exemplo de: |) poucos ingredientes ativos

registrados no Brasil para seu controle, sendo o principal deles o flutriafol



(JULIAO et al., 2020), 1) na maioria dos casos as doencas foliares afetam as
lavouras de mandioca quando as plantas estdo em ciclos avancados de
crescimento, o que demanda equipamentos mais sofisticados de aplicacédo para
minimizar o impacto negativo das interveng¢des com pulverizadores, e Ill) o custo
de muitos quimicos podem reduzir e comprometer a rentabilidade das lavouras
de mandioca. Portanto, de modo geral, a selecdo de cultivares resistentes
continua a ser o principal método para o controle de doengas na cultura da
mandioca (MASSOLA et al., 2016). De fato, nos ultimos anos o principal foco dos
programas de melhoramento vem sendo a busca por materiais que sejam
produtivos e principalmente resistentes as principais pragas e doencgas que
afetam a cultura (BOAS et al., 2016), com énfase na resisténcia as doencas

foliares.

6. MELHORAMENTO PARA RESISTENCIA A DOENGAS
6.1 VARIABILIDADE DA RESISTENCIA

Os bancos de germoplasma foram criados para preservar o material
genético, visando a utilizacdo em programas de melhoramento genético de
mandioca (RABBI et al., 2017). Os principais bancos de germoplasma de
mandioca estdo localizados no Centro internacional de Agricultura Tropical
(CIAT) — Colébmbia (OKOGBENIN et al., 2007), Instituto Internacional de
Agricultura Tropical (IITA) — Nigéria (DUMET et al., 2011) e na Empresa
Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (Embrapa) — Brasil (EMBRAPA, 2011).

As atividades de -caracterizacdo dos acessos de mandioca sao
atividades de grande importancia para a selecdo de progenitores com
caracteristicas unicas para utilizacdo pelos programas de melhoramento
(OLIVEIRA et al., 2015). Para melhor explorar a diversidade genética é
necessario realizar caracterizagdes e avaliagdes ao longo de diferentes anos de
cultivo, objetivando a obtengédo de dados robustos e confidveis para a selegao
de gendtipos com caracteristicas agrondmicas desejaveis, como produtividade,
resisténcia a pragas e doencgas, e qualidade do produto final (RABBI et al., 2017).

Recentemente, um estudo desenvolvido por Albuquerque et al. (2019),
analisaram a estrutura genética dos acessos do banco ativo de germoplasma da
Embrapa Mandioca e Fruticultura utilizando marcadores Single Nucleotide

Polymorphism (SNPs) para quantificar a variabilidade genética. Os resultados
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demonstraram que o germoplasma do banco ativo de germoplasma da Embrapa
apresentou ampla diversidade molecular e fenotipica, permitindo melhor
entendimento da variabilidade genética conservada e a organizagéo

populacional do germoplasma.

6.2 METODOS DE SCREENING PARA RESISTENCIA A DOENGAS EM
MANDIOCA

Nos ultimos anos, foram alcangcados progressos nas avaliacbes de
caracteristicas agrondmicas, morfolégicas e moleculares em mandioca (ASARE
et al., 2011; GONCALVES et al., 2017). No entanto, a falta de informacao sobre
a diversidade genética associada a resisténcia de doengas foliares no
germoplasma brasileiro dificulta o desenvolvimento de novas variedades de
mandioca resistentes a doengas foliares. O screening (triagem) dos acessos dos
bancos de germoplasma da cultura para resisténcia as principais doengas sao
necessarias para identificar genétipos que apresentem resisténcia a essas
doengas, a fim de desenvolver variedades superiores, que possam garantir a
produtividade em areas com alta incidéncia desses patégenos (OLASANMI et
al., 2021).

O screening para fontes de resisténcia na cultura da mandioca, vém sendo
realizado basicamente em campo aos seis ou doze meses apdés o plantio,
normalmente com escalas de notas que variam entre 0 a 6 (VALENTOR et al.,
2018). Até o momento, ndo foram relatadas metodologias de avaliagcdo das
manchas foliares em condi¢des de inoculacao artificial devido a esses estudos
necessitarem grande quantidade de inéculo, que geralmente sdo obtidos de
folhas sintomaticas. No entanto, nem sempre as folhas doentes podem ser
encontradas em grande quantidade e, em alguns casos, Sa0 nhecessarios
conidios especificos, como por exemplo em estudos etiolégicos (COSTA et al.,
2020). Além disso, a familia dos cercospordides apresentam lento crescimento
e nao esporulam em meios de culturas convencionais (BRUNELLI et al., 2006).
Por esses motivos, a obtencédo de conidios tem sido um desafio nas pesquisas
envolvendo esses patdogenos e consequentemente dificultando avaliagbes
artificiais em experimentos (COSTA et al., 2020).

As avaliagdes fenotipicas convencionais continuam sendo um dos

principais meétodos de avaliacdo de ensaios, embora tenham limitacdes
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importantes como o longo tempo necessario na tomada dos dados, a menor
precisdo experimental, a demanda por pessoas qualificadas para a realizacao
das avaliagbes (LYNAM e BYERLEE 2017).

A avaliagao fenotipica de doengas na mandioca é realizada de duas a trés
vezes no ciclo, dependendo da gravidade da doengca e da taxa de
desenvolvimento. A quantificacdo da severidade das manchas foliares da
mandioca sao realizadas por meio escala de notas, variando de 0 a 6, em que 0
identifica niveis mais altos de resisténcia a doenga e 6 altas suscetibilidade.
Porém, varios estudos citam grandes imprecisbes na avaliagdo visual das
doencgas devido ao baixo treinamento dos avaliadores (LOLADZE et al., 2019).
As contradicdes na avaliacdo das doengas podem ocorrer em uma mesma
parcela experimental, tanto pela diferengca na anotacéo da escala, quanto pelas
condicbes ambientais de distribuicdo dos patégenos, como também pela
diferenga de percepcgao dos avaliadores quanto a gravidade das doencgas. Além
disso, as avaliagdes fenotipicas demandam tempo, apresentam custos elevados
e ainda demandam pessoas treinadas para coleta dos dados (LOLADZE et al.,
2019).

A utilizagdo de ferramentas que possam monitorar determinadas
caracteristicas da mandioca (acima e abaixo do solo) tem se tornado uma
demanda de pesquisa (DELGADO et al., 2017). Portanto, é preciso investir no
desenvolvimento de métodos de fenotipagem de baixo custo com alta preciséo
nas avaliagbes de campo (ATANBORI et al., 2019). Nos programas de
melhoramento da mandioca, estabelecer ferramentas de fenotipagem em larga
escala pode permitir a selecdo antecipada de gendtipos, de modo a otimizar
tempo e recursos financeiros dessa atividade (VITOR et al., 2019).

A fenotipagem digital &€ considerada uma das mais importantes
ferramentas atuais nos programas de melhoramento (ZHAO et al., 2019). A
utilizacdo das aeronaves remotamente pilotadas (ARP’s) tem permitido obter
informacdes Uteis para a selecdo de plantas em diversas espécies (QUIROS et
al., 2019). Fenotipagem por meio de imagens aéreas podem ajudar na predicao
de carateristicas de alto impacto como a produtividade das lavouras (COSTA et
al., 2020).

Atualmente, o uso de imagens de sensoriamento remoto na fenotipagem

de plantas em diferentes ambientes tem desenvolvido um importante papel na
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selecao indireta dos melhores gendtipos (KUSSUL et al., 2017). O aumento
registrado na utilizagcdo de sensoriamento remoto deve-se a capacidade de
coleta de dados em um menor intervalo de tempo, além de ser uma ferramenta
com grande potencial na identificagao de fatores de estresse nos experimentos,
a exemplo de infestacbes de plantas invasores, estresse hidrico, e ataque de
pragas e doengas (COSTA et al., 2020).

Existe uma gama de variedades de sensores que podem ser acoplados
aos ARP’s. Esses sensores podem ser divididos em duas categorias: os
sensores de navegacao e controle, responsaveis pelo funcionamento e sensores
de missdo, que sdo responsaveis pela obtengdo dos dados. O GPS, piloto
automatico, acelerédmetros, entre outros sdo sensores que se enquadram na
primeira categoria. Na segunda categoria estdo os sensores de temperatura,
umidade, pressao, geracdo de imagens, entre outros dados. Na utilizacdo de
dados na superficie terrestre os mais utilizados sao aqueles que geram imagens
ou dados que estao relacionados com as imagens obtidas, por meio de cameras
multiespectrais (ZARCO-TEJADA et al., 2012).

As imagens remotas multiespectrais e hiperespectrais sdo geralmente
utilizadas na avaliacdo fenotipica para resisténcia a doencas em diferentes
culturas, a exemplo do oidio e ferrugem das folhas no trigo, doenga de
Huanglongbing em laranjeiras, podriddo radicular em algodao, e Xylella
fastidiosa em azeitona (FRANCESCHINI et al., 2019). Grande parte desses
estudos utilizaram espectros visiveis (Vls, principalmente regido do espectro
verde e vermelho) e infravermelho proximo (NIR) com o emprego de sensores
hiper-espectrais e/ou multiespectrais. De modo geral, as avaliagdes obtiveram
moderada a alta preciséo (50 a 90%), dependendo do estagio da doenga. Deste
modo, as avaliagdes fenotipicas por meio de imagens demostram ser um
indicador confiavel para distinguir diferentes niveis da gravidade da doenca em
campo (FRANCESCHINI et al., 2019).

O processamento das imagens do sensoriamento remoto possibilita a
obtencédo dos chamados indices de vegetagcao, sendo o Normalized Difference
Vegetation Index (NDVI) um dos mais utilizados (COSTA et al., 2020). Este
indice permite a identificagdo da vegetacao e caracterizagcao da sua distribuicao
espacial e evolugado no decorrer do tempo. O NDVI é o mais utilizado devido a

sua sensibilidade a presenca dos pigmentos que fazem parte do processo
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fotossintético, além de permitir uma facil aplicacdo, possibilitando rapida
deteccao de variagado em toda a vegetacdo. De modo geral, o principal objetivo
dos ARP é reduzir o elevado custo com mé&o de obra, tempo das avaliagdes
fenotipicas, e ainda aumentar a precisdao na obtencdo dos dados fenotipicos
(BERNARDI et al., 2014). Especificamente em mandioca, Selvaraj et al. (2020)
utilizaram o imageamento aéreo para fenotipagem de ensaios de mandioca com
intuito de utilizar os indices vegetativos para estimar a biomassa da cultura além
de desenvolver modelos preditivos para prever rendimento de raizes de
mandioca através de imagens areas. Os autores relataram com base no estudo
que a utilizagdo de ARP apresentou resultados de predicdo satisfatorios além
disso a utilizagao dos indices vegetativos foi eficaz para rendimento de raizes,
demostrando ser uma alternativa econdmica e confiavel.

Com o avanco da possibilidade de detecgéo de polimorfismo diretamente
em nivel de DNA, houve um avango no melhoramento genético, por meio do
estudo do parentesco entre individuos e da correlagcao entre dados fenotipicos e
marcadores moleculares, tornando-se possivel a identificacao precoce e precisa
de individuos com as melhores combinacdes de alelos favoraveis (GUIMARAES
et al., 2009).

A metodologia de estudo de associagao ampla do genoma (Genome Wide
Association Studies- GWAS) analisa as variagdes na sequéncia do DNA, com o
objetivo de identificar regides ligadas a caracteristicas fenotipicas de interesse
(YANO et al., 2016). Diferentemente do mapeamento classico de Quantitative
trait loci (QTLs) que utilizam cruzamentos biparentais e com isso certa restricao
na diversidade alélica e menor resolugdo genémica, a GWAS utiliza desequilibrio
de ligacao histérico para identificar QTLs relacionados as caracteristicas de
interesse (HUANG e HAN, 2014). Com o rapido avango nas tecnologias de
sequenciamento e métodos computacionais, a GWAS vem sendo utilizada para
detectar a variagdo genética relacionada as caracteristicas de interesse em
muitas espécies (ZHANG et al., 2018), como arroz (ZHAO et al., 2011), milho (LI
et al., 2013), Arabidopsis thaliana (ATWELL et al., 2010) e paingo (JIA et al.,
2013). Estudos recentes de GWAS na cultura da mandioca reportaram
progresso no entendimento da resisténcia ao virus do mosaico africano (WOLFE
et al., 2016), podriddao da radicular (BRITO et al.,, 2017), e doenga da estria

marrom (KAYONDO et al., 2018), além de alguns atributos agronédmicos como
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teor de matéria seca nas raizes (RABBI et al., 2017) e carotendides (ESUMA et
al., 2016).

Estes exemplos mostram como a técnica de GWAS fornece aos
programas de melhoramento de plantas, uma técnica inovadora e capaz de
selecionar genes que possam acelerar a selecdo de plantas e
consequentemente o desenvolvimento de novas variedades (EZENWAKA et al.,
2018). Muitos dos estudos de diversidade das espécies, construcao de mapas
genéticos e de mapeamento associativo (GWAS) resultaram no
desenvolvimento de marcadores moleculares utilizados na selecao assistida
(SAM) na cultura da mandioca (RABBI et al., 2014).

A GWAS vem sendo utilizada como um método alternativo para a selecao
assistida por marcadores (SAM) e selegao fenotipica convencional em mandioca
(KAYONDO et al., 2018), avaliagdao de desempenho de modelos de predi¢cao
genbmica utilizando dados fenotipicos e dados de genotipagem por
sequenciamento (Genotyping by sequencing - GBS) (AMUGE et al., 2017), se
tornado o principal método para a identificacdo de genes ligados a caracteristicas
agronémicas.

De modo geral, estudos de GWAS com dados confidveis da variagéo
fenotipica para determinada caracteristica, pode permitir seu uso efetivo no
melhoramento na busca de variantes com alelos associados a resisténcia a
doengas em fases precoces do programa de melhoramento e com isso otimizar
0 processo seletivo na busca por redu¢do no tempo necessario para completar
um ciclo de melhoramento (HUANG e HAN, 2014).

A GWAS permite identificar genes em rotas metabdlicas relacionadas ao
carater em estudo (KORTE e FARLOW, 2013), para isso, € necessaria forte
associacao das regides gendmicas com a caracteristica de interesse, pois do
contrario a selegao fenotipica pode ser mais eficiente. A partir da analise de
GWAS é possivel detectar e identificar regides importantes, QTLs e genes de
efeito principal sobre o caractere de interesse (ZHANG et al., 2018), permitindo
estimar o numero de QTLs associados as caracteristicas, localizar suas posi¢ées
no genoma e estimar seus efeitos. A identificacdo destas regides genémicas
associadas a determinados fenétipos possibilita o uso de estratégias para reduzir
o tempo e recursos financeiros gastos no desenvolvimento de novas cultivares,

como a selecao assistida por marcadores (SAM) e a clonagem génica (ZHANG
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et al., 2018).

6.3 MELHORAMENTO PARA RESISTENCIA A DOENGAS

Os principais objetivos de um programa de melhoramento de mandioca
sdo, o aumento da produtividade de raizes e resisténcia a pragas e doengas da
cultura (PEPRAH et al., 2020). Logo, a escolha do método de melhoramento
adequado é de fundamental importancia para o sucesso do programa de
melhoramento e deve levar em consideracédo a heranga das caracteristicas. De
modo geral, tem-se que as principais caracteristicas agronémicas de maior
interesse na cultura da mandioca sdo de carater quantitativo e, portanto,
afetadas pelas condi¢cdes ambientais e de dificil selecdo (OLIVEIRA et al., 2014).
Entretanto, esse tipo de estudo para caracteristicas relacionadas a resisténcia a
doencas de mandioca € bastante escasso.

O método de melhoramento mais utilizado no melhoramento de
mandioca, continua sendo a selecéo recorrente, que pode levar em torno de seis
a oito anos para completar um ciclo seletivo, e a partir dai permitir a sele¢ao de
progenitores para o préximo ciclo (CEBALLOS et al., 2016). Isso se deve
principalmente a baixa taxa de multiplicacdo da espécie que faz com que
experimentos com repeti¢cdes e em diferentes ambientes para obteng¢ao do valor
de melhoramento (breeding value) dos gendtipos sejam iniciados apenas apos
0 quinto ano apdés os cruzamentos iniciais.

Esse longo ciclo de selecdo tende a retardar a sele¢do de novas cultivares
de alto rendimento e resistentes a doengas e pragas que possam atender a
demanda dos produtores (OZIMATI et al., 2019). Por outro lado, o avango da
tecnologia de sequenciamento como a genotipagem por sequenciamento ou
GBS, tem permitido a geracéo de milhares de marcadores de polimorfismo de
nucleotideo unico SNPs espalhados pelo genoma de mandioca, cujo uso tem
permitido o mapeamento de QTLs (BOONCHANAWIWAT et al., 2016; NZUKI et
al., 2017; GARCIA et al., 2020; OZIMATI et al., 2019). Além disso, os SNPs tem
sido utilizado para predicdo do breeding value dos genoétipos via selecdo
genémica (ANDRADE et al.,2019; LIMA et al.,, 2019; WOLFE et al., 2019;
ESUMA et al., 2021); ja na fase de seedlings, o que permite reduzir o ciclo de
melhoramento da mandioca para dois anos. De acordo com Ewa et al. (2021), o

desenvolvimento dos SNPs foi crucial para ter um maior entendimento do
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genoma da mandioca e assim ajudar no seu processo de melhoramento.

Além da selegdo genbmica, os métodos de melhoramento com base nos
marcadores moleculares, vém sendo utilizados na selecdo assistida por
marcadores (SAM), com o objetivo de selecionar gendtipos com caracteristicas
de interesse diretamente em nivel de DNA (IDRESS e IRSHAD 2014),
apresentando mais beneficios em comparacao com os métodos convencionais
de melhoramento, a exemplo do baixo custo, rapido avango de geragdes e alta
eficiéncia de selegado (XU e CROUCH, 2008; OLIVEIRA et al., 2018). Na cultura
da mandioca essa técnica vem apresentando eficiéncia na selecao para
resisténcia ao virus do mosaico da mandioca (CMD) (CODJIA et al., 2022). Em
estudo realizado por Olasanmi et al. (2021) os autores conseguiram reduzir o
ciclo seletivo para um ano de avaliagdo ao utilizarem marcadores moleculares
para selecao de gendtipos resistentes ao CMD.

Com os avancgos tecnologicos de genotipagem, os marcadores SNPs
previamente identificados nos estudos de GWAS tem sido convertido em
marcadores alelo especifico como é o caso da técnica Kompetitive Allele Specific
(KASP), que se baseia na reacdao de cadeia de polimerase (PCR) utilizando
marcadores com fluorescéncia (KIM et al., 2021). Essa técnica se caracteriza por
apresenta baixa taxa de erro e custo relativamente baixo em comparagao com
outras plataformas de genotipagem para marcadores SNPs (STEELE et al.,
2018). Os marcadores KASP vem sendo utilizado em varias culturas como arroz
(KANG et al., 2020), sorgo (BUROW et al., 2019), trigo (FANG et al.,2020
MAKHOUL et al., 2020) e atualmente na cultura da mandioca (EWA et al., 2021).

Na cultura da mandioca a técnica KASP tem sido utilizada para selegao
para resisténcia ao CMD (IGE et al., 2021). O marcador KASP (S12_7926132)
ligado ao CMD2 prediz a resisténcia ou suscetibilidade de novas plantas com
razoavel precisdo tanto em nivel populacional quanto entre progénies. Além
disso, a selegdo para o alelo resistente ligado a esse locus aumentaria a
produtividade de raizes em média de pelo menos 27% em relagdo aos genétipos

com o alelo suscetivel.
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VARIABILIDADE FENOTIPICA DA RESISTENCIA A ANTRACNOSE,
MANCHA BRANCA, MANCHA PARDA E QUEIMA DAS FOLHAS NO
GERMOPLASMA DE MANDIOCA

RESUMO: Apesar das doencas fungicas da parte aérea da mandioca (Manihot
esculenta Crantz) causarem perdas na produtividade, ha uma escassez de
estudos sobre a resisténcia da espécie. Este estudo teve objetivou avaliar a
diversidade fenotipica para resisténcia a antracnose (CAD), queima das folhas
(BliLS), mancha parda (BLS) e mancha branca (WLS) no germoplasma de
mandioca, além de identificar gendtipos para fins de melhoramento. Foram
avaliados 837 gendtipos em condi¢gdes de campo em dois ciclos (2021 e 2022).
Inoculagdes artificiais foram realizadas, e dados de produtividade e severidade
das doencgas foram coletados por meio de escala de notas. Os top 25 gendtipos
foram selecionados com base no indice de selecdao. A alta variabilidade
ambiental resultou em baixas herdabilidades (h?) para CAD, WLS e BLS (h? =
0,42, 0,34, 0,29, respectivamente) e moderada para BIiLS (h? 0,51). A variagéo
da resisténcia a doencas foi bastante estreita, em contraste com as
caracteristicas produtivas. De acordo com a analise de agrupamento o aumento
das caracteristicas produtivas e da severidade das doencas foi associado a
escores mais altos das primeiras e segundas fungbes discriminantes,
respectivamente. A maioria dos clusters foi composta por gendtipos com
caracteristicas hibridas para ambas caracteristicas. No geral, houve uma forte
correlagédo entre as doengas, especialmente BLS e BIiLS (r = 0,96), enquanto a
correlagdo entre CAD e outras doencgas variou de r = 0,53 a 0,58. Nao houve
correlagdes significativas entre caracteristicas produtivas e resisténcia a
doencas. Embora o diferencial de selegao para resisténcia a doencgas tenha sido
modesto (entre -2,31% e -3,61%), a selegcdo com base nas caracteristicas
produtivas mostrou resultados promissores, particularmente para produtividade
de raizes frescas (82%), secas (39%), e da parte aérea (49%), além do vigor da
planta (26%). Este estudo contribui para aumentar os ganhos genéticos em
resisténcia as principais doencas das partes aéreas e para melhorar as
caracteristicas de produtividade em programas de melhoramento de mandioca.
Palavras-chave: Manihot esculenta Crantz, doencas, selec¢do, correlagao,

melhoramento.
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PHENOTYPIC VARIABILITY IN RESISTANCE TO ANTHRACNOSE, WHITE,
BROWN, AND BLIGHT LEAF SPOT IN CASSAVA GERMPLASM

ABSTRACT: Despite fungal diseases affecting the aerial parts of cassava
(Manihot esculenta Crantz) and causing significant yield losses, there is a lack of
comprehensive studies assessing resistance in the species’ germplasm. This
study aimed to evaluate the phenotypic diversity for resistance to anthracnose
disease (CAD), blight leaf spot (BIiLS), brown leaf spot (BLS), and white leaf spot
(WLS) in cassava germplasm and to identify genotypes suitable for breeding
purposes. A total of 837 genotypes were evaluated under field conditions across
two production cycles (2021 and 2022). Artificial inoculations were carried out in
the field, and data on yield and disease severity were collected using a
standardized rating scale. The top 25 cassava genotypes were selected based
on a selection index for disease resistance and agronomic traits. High
environmental variability resulted in low heritabilities (h?) for CAD, WLS, and BLS
(h? =0.42, 0.34, 0.29, respectively) and moderate heritability for BIiLS (h? 0.51).
While the range of data for disease resistance was narrow, it was considerably
wider for yield traits. Cluster analysis revealed that increased yield traits and
disease severity were associated with higher scores of the first and second
discriminant functions, respectively. Thus, most clusters comprised genotypes
with hybrid characteristics for both traits. Overall, there was a strong correlation
among aerial diseases, particularly between BLS and BIiLS (r = 0.96), while the
correlation between CAD and other diseases ranged from r = 0.53 to 0.58. Yield
traits showed no significant correlations with disease resistance. Although the
mean selection differential for disease resistance was modest (between -2.31%
and -3.61%), selection based on vyield traits showed promising results,
particularly for fresh root yield (82%), dry root yield (39%), shoot yield (49%), and
plant vigor (26%). This study contributes to enhancing genetic gains for
resistance to major aerial part diseases and improving yield traits in cassava
breeding programs.

Keywords: Manihot esculenta Crantz, diseases; selection; correlation; breeding
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1. INTRODUGAO

O género Manihot pertence a familia Euphorbiaceae, que abrange outras
espécies de importancia econdmica, como por exemplo o pinhdo-manso e a
seringueira, que divergiram da mandioca ha aproximadamente 35 milhbes de
anos (BREDESON et al., 2016). Globalmente, a mandioca é uma das culturas
de importancia econbmica em rapida expanséo devido a sua ampla gama de
usos em diversos setores industriais (HOHENFELD et al., 2022).

Atualmente, a Nigéria € o principal produtor, com uma producéo de 60,0
milhdes de toneladas cultivadas em 7,73 milhdes de hectares, enquanto o Brasil
ocupa o quinto lugar com produc¢ao de 18,2 milhdes de toneladas em uma area
de 1,21 milhdo de hectares (FAO, 2022). Estima-se que o valor da produgao
brasileira de mandioca seja de cerca de U$2,3 bilhdes, com geragdo de um
milhdo de empregos diretos e indiretos (EMBRAPA, 2020; IBGE 2022). Apejar
dessa pujanca econOmica, o que predomina nos diferentes sistemas de
producdo nacional € o uso de variedades obsoletas com baixos niveis de
producao e elevada suscetibilidade a pragas e doengas que tém alto poder de
destruicdo das plantas e sérias penalidades na produtividade de raizes.

Dentre as principais doengas que limitam o potencial produtivo da
mandioca, estdo aquelas que afetam a parte aérea das plantas, a exemplo da
antracnose (Colletotrichum ssp), mancha parda, (Passalora henningsii), mancha
branca (Passalora maninhotis) e queima das folhas (Passalora vicosae) (LIU et
al., 2016). Estas doencas fungicas sao dispersas pela agua e pelo vento, com
maior incidéncia nos periodos chuvosos, que favorecem o crescimento e a
reproducgao desses fungos (HORMHUAN et al., 2020).

A antracnose afeta o desenvolvimento da cultura em qualquer fase do
desenvolvimento, apresentando cancros profundos nas hastes, ramos e frutos,
manchas e murchas foliares, quebra da haste e morte da planta em casos mais
severos (KUNKEAW et al., 2010; AISYAH et al.,2021). Os danos registrados a
produtividade de raizes podem chegar a 90% (SANGPUEAK et al. 2018). Por
outro lado, a mancha parda apresenta lesées arredondadas e formato meia lua
de coloracdo amarelada e castanha, enquanto a queima das folhas apresenta
manchas grandes, irregulares e sem bordas definidas, possuindo lesdes grandes
e necroticas de coloragao marrom (PEI et al.,, 2014; MASSOLA et al., 2016;

LEITE et al.,2019). A mancha branca apresenta sintomas de lesdes circulares e
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angulares com coloragdo branca bem visivel (SILVA e ANDRADE, 2011).
Estudos relatam que as manchas foliares levam a uma intensa redugao da area
foliar e na produtividade de raizes, ocasionando perdas que podem chegar a
40% (COSTA et al., 2020). Geralmente, essas perdas podem estar associadas
a realocacao do amido das raizes para recomposicao da area foliar e parte aérea
das plantas.

As principais formas de controle dessas doengas na cultura da mandioca
sdo0 o0 uso de cultivares resistentes, a rotacéo de cultura e controle quimicos com
uso de defensivos agricolas (MCCALLUM et al., 2017). Entretanto, o controle
quimico das manchas foliares tem algumas limitagcbes a exemplo da reduzida
disponibilidade de ingredientes ativos registrados no Brasil para seu controle
(JULIAO et al., 2020).

Como o Brasil € o principal centro de origem da mandioca, a ampla
variabilidade genética para atributos como produtividade e qualidade de raizes
e amido, adaptacédo a diferentes condi¢cbes edafoclimaticas, e a tolerancia a
pragas e doengas podem ser facilmente encontradas no seu germoplasma
(VENTURINI et al., 2016; VILAS-BOAS et al., 2016; FREITAS et al., 2017). De
fato, alguns autores ja reportaram a existéncia de grande diversidade genotipica
no germoplasma de mandioca do Brasil com base em marcadores single-
nucleotide polymorphism (SNP), além de estimativas de relagdes historicas que
sugerem uma diviséo inicial da populagéo original da Amazoénia para a Mata
Atlantica e ecorregibes da Caatinga, com constantes fluxos génicos ativos
(ALBUQUERQUE et al., 2018; OGBONNA et al., 2021). Portanto, é possivel que
essa ampla variagdo molecular possa também refletir em variabilidade fenotipica
suficiente para identificacdo de fontes de resisténcia as manchas foliares da
mandioca.

A avaliagcdo dos acessos dos bancos de germoplasma é fundamental
para a selecado de potenciais parentais para inicio das acées de melhoramento
(FERGUSON et al.,, 2012; RODRIGUES et al.,, 2019). Até o momento, a
Embrapa Mandioca e Fruticultura tem realizado diversas agdes de
caracterizagao e avaliacdo do germoplasma para atributos associados ao padréo
de florescimento (SOUZA et al., 2020), variabilidade fenotipica para qualidade e
produtividade de raiz (CARVALHO et al., 2021), qualidade do amido
(VASCONCELOQOS et al., 2017; SANTOS et al., 2021) e resisténcia a podridao
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radicular (OLIVEIRA et al., 2013, 2017). Entretanto, agbes consolidadas para
avaliagdo de um conjunto significativo de clones de mandioca para resisténcia
as manchas foliares e antracnose ainda sio bastante escassos. Portanto, o
objetivo do presente trabalho é estimar a diversidade fenotipica da resisténcia
do germoplasma de mandioca do Brasil para antracnose, queima das folhas,
mancha parda e mancha branca; além, de correlacionar os padroes de
resisténcia com atributos produtivos e selecionar genétipos com alta resisténcia
as doencas foliares e com atributos agronémicos (alta produtividade e qualidade

de raizes e amido) adequados a padrdes produtivos de elevada produtividade.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Material genético e conducgao do experimento

O trabalho foi conduzido na Embrapa Mandioca e Fruticultura (Latitude:
12°40'12"S, Longitude: 39°06'07"0 e Altitude média: 220m), e na Universidade
Federal do Recdncavo da Bahia (Latitude 12°40'39” S, e Longitude 39°06°26” O,
e Altitude média: 226m) ambas situadas na cidade de Cruz das Almas (Bahia,
Brasil). O clima da regidao é tropical quente e umido, sem estagdo seca, com
temperatura média anual de 24,5° C, umidade relativa do ar média anual de 80%,
e pluviosidade média anual de 1.170 mm concentrada nos meses de margo a

agosto, seguida de meses mais quentes (setembro a fevereiro) (Figura 1A,B).

2020-2021
A . 2021-2022 . B

Figura 1. Dados meteorolégicos da area experimental nos dois ciclos de
producao: A: 2020-2021 e B: 2021-2022. T. Méd. = Temperatura média; T. Max.
= Temperatura maxima; T. Min. = Temperatura minima; Prec. = Precipitagao
pluviométrica acumulada. (EMBRAPA MANDIOCA E FRUTICULTURA 2020,
2021,2022).

Foram avaliados 837 gendtipos pertencentes ao banco de germoplasma

de mandioca (BAG) da Embrapa Mandioca e Fruticultura. A colegdo possui
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predominantemente variedades locais e melhoradas de mandioca oriundas de
varias regides do Brasil, mas também existem acessos oriundos da Colémbia,
Venezuela, Nigéria e Panama. Dentre esses acessos, 163 sao classificados
como mandioca mansa (<100ppm de compostos cianogénicos) e 626 como
bravas (>100ppm de compostos cianogénicos), enquanto os demais ainda nao
foram caracterizados para essa caracteristica.

A avaliagao de campo do germoplasma de mandioca foi realizada em dois
ciclos de producédo realizados durante os anos de 2021 e 2022, na Fazenda
Experimental da Universidade Federal do Recéncavo da Bahia (UFRB). O
delineamento experimental utilizado foi o de blocos aumentados (DBA), com 819
acessos nao comuns e 28 testemunhas (variedades locais e comerciais)
distribuidas em 15 blocos. Cada bloco foi composto por aproximadamente 144
gendtipos nao comuns. A parcela experimental foi composta por duas linhas com
10 plantas cada, com espagcamento de 0,90 m entre linhas e 0,80 entre plantas,
em condigdo de sequeiro. O preparo do solo consistiu de uma aracéo e duas
gradagens, seguido da abertura de sulcos de plantio com aproximadamente 15
cm de profundidade. O plantio foi realizado manualmente no periodo das chuvas
na regido de Cruz das Almas — BA, durante o més de maio de 2020 e 2021,
utilizando manivas de 16-18 cm de comprimento, seguindo as recomendagdes e
praticas agricolas para a cultura em termos de adubagéo e controle de pragas
(SILVA et al., 2018).

2.2. Coleta de folhas doentes e isolamento dos patégenos

Para a preparagdo do inéculo foram coletadas folhas de mandioca
apresentando sintomas caracteristicos de antracnose, mancha branca, mancha
parda e queima das folhas, presentes no Banco de Germoplasma da Embrapa
Mandioca e Fruticultura. Para isolamento dos fungos, as folhas foram
identificadas e encaminhadas ao Laboratorio de Fitopatologia, onde foram
lavadas em agua corrente, e em seguida cortados fragmentos com sintomas das
doencgas de forma individualizada. Fragmentos com cerca de 0,3 cm entre o
tecido lesionado e a parte sadia foram imersos por 30 segundos em etanol
(70%), seguido de 1 minuto em solugcdo de hipoclorito de sodio (5%), e
posteriormente lavados com agua destilada estéril por trés vezes. Os fragmentos

foram colocados para secar em papel filtro esterilizado e logo apds colocados
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em meio batata-dextrose-agar (BDA) e incubados a 24°C por 7 dias com
fotoperiodo de 12 horas.

Os isolados fungicos foram submetidos ao teste de patogenicidade pela
metodologia de folha destacada, para isso as folhas de variedades de mandioca
foram distribuidas em caixas plasticas transparentes (gerbox), em seguida a
regido central de cada lébulo da folha foi perfurada e inoculada em discos de
meio de cultura contendo estruturas dos isolados. Discos contendo meio BDA
(sem crescimento fungico) foram utilizados como controle com o0 mesmo numero
de tratamentos. Todos os isolados causaram lesdes tipicas nas variedades
padrdo de mandioca (in vitro), possibilitando assim seu completo isolamento

para posteriores inoculacbes em campo.

2.3. Preparo do inoculo e inoculagoes artificiais

Para evitar o efeito de escape e homogeneizar a incidéncia das doencas
no experimento, foram realizadas inoculagdes artificiais via pulverizacao
mecanica em todo o experimento para posterior avaliagdes por meio de escalas
de notas. Para o preparo do indculo de cada isolado, discos de micélio (2 mm de
didmetro) de coldnias com 20 dias de crescimento foram colocados em frascos
erlenmeyer contendo 1,5 L de meio agar sabouraud dextrose liquido (40g/L
dextrose, 10g/L peptona e 20g/L d4gar com pH de 5,6). Os frascos foram mantidos
sob agitacéo continua (110 rpm), a 25 °C e fotoperiodo de 12 h, por 15 dias para
crescimento e multiplicacdo dos patdégenos. Em seguida, os isolados
colonizados foram triturados com o auxilio de um mix Walita 400W.

Para avaliagdo da presenca de esporos no meio agar sabourud, foram
retirados 1 ml do meio e misturados @ 9 mL de agua destilada. Em seguida
retirou-se uma aliquota de aproximadamente 1 mL para visualizacdo no
microscopio. Apos a certificagdo de que houve producao de esporos (conidios),
uma suspensao aquosa foi avaliada por meio de contagem de conidios com
auxilio da camara de Neubauer. A solugao em suspenséo foi ajustada para 2.5
x 10° de esporos por ml. Para aplicagdo do indculo em campo foi realizada
utilizando pulverizador mecanico tipo Vulcan com capacidade de 600 litros.

As avaliagcbes foram realizadas durante o periodo mais intenso das

chuvas na regido (junho de 2021 e junho de 2022) (Figura 1A,B), aos doze
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meses apos o plantio (MAP), época de maior incidéncia das doencgas, sobretudo

pela ocorréncia dos fatores climaticos favoraveis a disseminagao.

2.4. Caracteristicas avaliadas

As avaliagdes da severidade causada pelas doencas da parte aérea da
cultura da mandioca foram realizadas de acordo com a seguintes escalas de
notas (OLIVEIRA et al. 2020).

1. Antracnose: (0) = Sem infeccdo (1) = Pequenas lesdes nas folhas e
hastes (2) = poucos cancros rasos no caule ou foliares na metade inferior
da planta, (3) = Muitos cancros no caule seguidos de distorcdo e/ou
lesbes foliares na metade superior da planta (4) = Muitas lesdes duras e
lenhosas no caule e/ou em folhas (5)= Ataque altamente severo com
muitas lesbes em hastes duras e lenhosas e necrose severa nas axilas
foliares seguida de murchamento e desfolhas severa da planta (6) = Seca
de todos os ramos e/ou morte da planta.

2. Mancha branca: (0) = Sem sintomas (1) = Presenga de algumas folhas
afetadas no terco inferior da planta (2) = > 50% das folhas afetadas no
tergo inferior da planta, (3) = Folhas afetadas no tergo médio e inferior, (4)
= Incidéncia leve distribuida ao longo de toda a planta, (5) = Incidéncia
moderada distribuida por toda a planta, além de amarelecimento e/ou
desfolha do tergo inferior (6) = Desfolha completa da planta.

3. Mancha parda e Queima das folhas: (0) Sem sintomas, (1) = Presenca
de algumas folhas afetadas no tergo inferior da planta, (2) = Incidéncia
leve no tergo da parte inferior da planta, (3) = Incidéncia moderada nos
tercos médios e inferior, além de amarelecimento das folhas afetadas, (4)
= Incidéncia severa distribuida por toda a planta, além de amarelecimento
e/ou desfolha, (5) desfolha parcial da planta, (6) desfolha completa da
planta.

Além da resisténcia as doencgas da parte aérea, os dados produtivos foram
coletados para correlacionar os efeitos das manchas foliares sobre as seguintes
caracteristicas: i) produtividade de raizes frescas (t.ha™); ii) produtividade da
parte aérea (t.ha™); iii) nUmero de raizes por planta; iv) retengéo foliar com uso
de escala de notas, em que 1 = menos 5% de retencao foliar, 2 = entre 6 e 15%

de retencéo foliar, 3 = entre 16 e 30% de retencéo foliar, 4 = entre 31 e 50% de
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retencdo foliar, 5 = mais de 50% de retengao; v) vigor das plantas: avaliado com
base em escala de notas, em que 1 = baixo vigor, 3 = vigor intermediario, 5 =
alto vigor; e vi) teor de matéria seca (%), obtido pela pesagem de 3 a 5 kg de

raizes por parcela, utilizando-se o método proposto por Kawano et al. (1987).

2.5. Andlise dos dados
Os parametros genéticos da resisténcia as doengas da parte aérea e os
BLUPs (best linear unbiased predictions) dos acessos de mandioca para
resisténcia foram estimados via analise de modelos mistos. O modelo estatistico
utilizado para estimag&o dos efeitos foi: y;jxm = b; + ¢; + ax + ijx + €jjkm
em que y;j, € a observagdo da planta avaliada na parcela ijkm; b; e o efeito
do bloco /, assumido como de efeito fixo b; ~ N (up;; 0); ¢; efeito aleatdrio do
clone j, assumido como aleatério c;~ N (0; 62); a; efeito do ano k, assumido
como aleatério a;,~ N (0; 62), ijx efeito aleatorio de interagdo genotipo x ano,
assumido como ij;~ N (0; a?); e por Ultimo eijxm 9que € o efeito aleatdrio do erro
experimental, assumido como e, ~ N (0,0%). As andlises foram realizadas
com uso do pacote Ime4 (BATES et al., 2015). Foram estimados os BLUPs, os
componentes de variancia, e a herdabilidade no sentido amplo de acordo com a
2 X )

. g ., . n . o]

seguinte formula: h* = ——3——, em que ¢/ é a variancia genética, o/, é
og + O + o,

g ga e

variancia da interagdo genotipo x ano e ¢ é a variancia residual. Também foram
estimadas as correlagdes fenotipicas e genotipicas para as caracteristicas
avaliadas.

Os BLUPs estimados foram somados a média geral corrigida para o efeito
fixo de blocos, e padronizados para a realizagdo da analise de componentes
principais. A analise de componentes principais foi realizada para selecionar o
numero de componentes principais com variancia maior que um, para uso na
analise discriminante de componentes principais (Discriminant Analysis of
Principal Components - DAPC).

A analise DAPC estima a estrutura populacional utilizando as analises de
componentes principais para redu¢ao de covariaveis, o método K-means para o
agrupamento dos individuos, e a analise discriminante para a visualizagao da

estruturagéo populacional (JOMBART et al., 2010). O método K-means agrupa
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clones minimizando a variancia entre clones dentro de grupo, similar a analise
discriminante convencional. O numero de grupos foi estimado com base na
funcao “find.clusters” do pacote adegenet (JOMBART e AHMED, 2011), que
utiliza o critério Bayesian information criterion (BIC) para representar o numero
mais provavel de agrupamentos do conjunto de dados.

As distribuicbes dos dados fenotipicos de cada caracteristica foram
analisadas pelo indice de diversidade de Shannon-Weaver (H’) de acordo com
Grenier et al. (2000), em que primeiro sera estimado o numero de observacgdes

obtidas entre seis classes criadas a partir da densidade das caracteristicas

. , . . P . am, .
(amplitude — amp, minimo — min, maximo — max). (< mln—Tp; < min —

2xamp 3xamp 4xamp 5xamp

; Smin ———; S min —— ; < max). Em seguida fo

; < min —
estimado a frequéncia observada de cada classe para estimar o indice de
diversidade de Shannon-Weaver, pela formula: H' = — Y1 ; p; log, p;, em que
p; € a frequéncia observada da classe i, n € o numero das classes fenotipicas
de um trago, p; € a frequéncia relativa e log, € o logaritmo natural. Todos os
indices H’foram normalizados e divididos por log,.n, para manter os valores entre
0 e 1 (monomorfismo até maxima diversidade fenotipica). H’ foi estimado com
toda a populagdo #': e calculado a proporcdo de cada grupo da analise
discriminante dos componentes principais (DAPC). H'y = H',./H';, onde, H', =
1/nY H', é a média da diversidade fenotipica dentro dos grupos DAPC, ja G, =
(H'; — H',)/H'; € a média de diversidade fenotipica entre os grupos DAPC.

As informacdes de agrupamento foram utilizadas para verificar a varidncia
e a diferenca nos agrupamentos de médias Scott-Knott (p<0,05) utilizando um
modelo fixo para todos os fatores com uso do software R verséo 4.1.0 (R CORE
TEAM, 2021).

Os BLUPs para teor de amido, vigor de parte aérea, numero de raizes,
retencao foliar, produtividade de raizes frescas e amido foram estimados para

cada acesso considerando o seguinte modelo misto: y;;; = ¢; + ,8]- +ryt+
€ij1, em que yx, € a observagao da parcela ijl ; ¢; € o efeito do clone
assumido como de efeito aleatorio com c;~N(0; 62); B; € a combinagao de local

e ano, assumido como de efeito fixo com B;~N(,0); r,(; € o efeito da repeticao

alinhado a combinacgao de local e ano, assumido como de efeito aleatério com
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;) ~N(0, g?); e por ultimo e;j; que € o efeito aleatdrio do erro experimental,
assumido como de efeito aleatorio e;;;~N(0; 0?). Todas essas andlises foram
realizadas no pacote Ime4 (BATES et al., 2015).

Para a selecdo dos 30 gendtipos de mandioca para resisténcia a doencgas
produtividade e qualidade de raiz de mandioca foi utilizado o seguinte indice de
selecdo baseado na soma de ranks (MULAMBA e MOCK, 1978) e pesos
predefinidos: IC = (Anth x —10) + (BILS x — 10) + BrLS — 10) + (WhLS —5) +
(Vigor x5) + (NR x 8) + (RF x 10) + (DRY x 20) + (DMC x 10) + (PTR x 10) +
PPAx5), que se refere ao somatério dos BLUPs de cada caracteristica

multiplicados pelos seus respectivos pesos.

3. RESULTADOS
3.1. Diversidade, varidncias e parametros genéticos relacionados as

manchas foliares e caracteristicas produtivas

O efeito fixo de ano de avaliagdo do germoplasma de mandioca foi
significativo (p<0,05) para todas as quatro doengas da parte aérea (Tabela 1). O
mesmo ocorreu na analise de deviance dos efeitos aleatorios de clone e
interagdo gendtipo x ano (GxA) (Tabela 2). Isso demonstra a presenga de
diversidade fenotipica no germoplasma de mandioca para todas essas doengas

da parte aérea.

Tabela 1. Analise de variancia dos efeitos fixos referente as avaliacbes das
doencas da parte aérea em acessos de mandioca durante os anos de 2021 e

2022 aos 12 meses apos o plantio (12 MAP).

Doenca Fator GL SQ QM F
Antracnose Ano 1 14,23 14,23 48,88*
Bloco 28 308,68 11,02 33,22n
Mancha Ano 1 111,25 111,25 276,94*
Branca Bloco 28 264,52 9,45 23,52ns
Mancha Ano 1 76,57 76,57 179,61*
Parda Bloco 28 336,92 12,00 28,23"
Queima Ano 1 310,44 310,44 590,33*
das Folhas Bloco 28 269,55 9,56 18,17"s

GL: grau de liberdade; SQ: soma de quadrado; QM: quadrado médio; " nio significativo * significativo a 5%
de probabilidade pelo teste F. Antracnose (Anth); Mancha Branca (WhLs); Mancha Parda (BrLs) e Queima
das folhas (BILs).
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Tabela 2. Analise de deviance de efeitos aleatdrios de clone e interagao gendtipo
x ano (GxA) para as doencas da parte aérea durante dois ciclos de producao

aos 12 meses apos o plantio (12 MAP).

Doencga Fator Deviance GL P-Valor
Gendtipo 1165,85 1 o

Antracnose GxA 2185.42 1 < 0,01
Gendtipo 865,05 1 o

Mancha Branca GxA 1298.36 1 < 0,01
Gendtipo 807,06 1 -

Mancha Parda GxA 152175 1 <0,01
Queima das Gendtipo 835,09 1 <0.01%

Folhas GxA 1550,09 1 ’

X?: qui-quadrdo; GL: grau de liberdade’ ™ significativo a 5% de probabilidade- Antracnose (Anth); Mancha
Branca (WhLs); Mancha Parda (BrLs) e Queima das folhas (BILs)

Os valores de coeficiente de variagdo genética (CV;) foram cerca de 2 a 3
vezes inferiores aos coeficientes de variagdo ambiental (CV,), ou seja 7,00; 5,59;
5,56 e 18,19% da variagado fenotipica (Tabela 3), para antracnose, mancha
branca, mancha parda e queima das folhas, respectivamente. Como resultado
desse elevado efeito ambiental na expresséo fenotipica das doengas da parte
aérea em mandioca, as herdabilidade no sentido amplo (hz), variaram de baixa
(0,42, 0,34, 0,29, para antracnose, mancha branca, e mancha parda,
respectivamente) a moderada magnitude (0,51 para queima das folhas) (Tabela
3).

Tabela 3. Pardmetros genéticos da resisténcia a doengas da parte aérea de
mandioca aos 12 meses apos o plantio (12 MAP) durante dois ciclos produtivos
(2021-2022).

Doencas oy Tga o2 h? CVy cV,

Antracnose 0,49 0,80 0,33 0,41 6,95 18,17
Mancha Branca 0,39 0,68 0,40 0,34 5,92 19,06
Mancha Parda 0,34 0,71 0,43 0,29 5,59 19,57

Queima das folhas 0,70 0,77 0,53 0,51 18,16 49,84
agz: variancia genética, :varidncia da interagdo genotipo x ano; c2: variancia residual; hZ:
herdabilidade no sentido amplo; CVg: coeficiente de variancia genética, CVe: coeficiente de variancia
ambiental.
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A amplitude de variagao dos BLUPs foi bastante ampla para resisténcia
as doengas da parte aérea, bem como para os dados agronémicos no
germoplasma de mandioca (Figura 1). A distribuicdo dos BLUPs para antracnose
variou de 1,5 a 3,5 com média de 3,17, embora a maior parte do germoplasma
apresentou escore entre 3,0 e 3,5. O mesmo foi observado em outras
caracteristicas associadas as manchas foliares como queima das folhas
(densidade de 1,5 a 3,5 e média de 3,33) e mancha parda (densidade de 1,5 a
3,5 e média 3,34) cuja maior densidade dos dados estdo entre os escores 3,0 e
3,5. Por outro lado, a mancha branca presentou média de 1,45, e densidade dos
dados variando entre 1,0 e 1,8. Portanto, a maioria dos gendtipos avaliados
apresentou resisténcia moderada a antracnose, mancha parda e queima das

folhas, e maior resisténcia a mancha branca.
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Figura 2 Distribuicdo dos melhores preditores lineares nao-viesados (BLUPSs)
para as doengas da parte aérea como antracnose (Anth); mancha branca
(WhLs); mancha parda (BrLs) e queima das folhas (BILs) e as caracteristicas
agrondmicas como numero de raiz (NR), produtividade de matéria seca (DRY),
teor de matéria seca (DMC), produtividade total de raiz (PTR), produtividade da
parte aérea (PPA), retencéo foliar (RF) e vigor.

A variagdo fenotipica no germoplasma de mandioca para as
caracteristicas agronémicas foi muito mais ampla do que os dados de resisténcia

a doengas da parte aérea. Por exemplo, para vigor das plantas, os escores
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variaram de 2 a 4 com média de 2,5, porém com distribuicdo da maior parte dos
dados entre os escores 2 e 3. O niumero de raizes por planta variou entre 3 a 9,
com média de 6,7 raizes por planta e distribuicdo da maior parte dos dados entre
5 a 8 raizes por planta. A amplitude de variagao das caracteristicas produtividade
da parte aérea, raizes frescas e secas também foi bastante ampla. A
produtividade da parte aérea variou entre 10 a 40, com média de 20,26 t.ha™",
porém com distribuicdo da maior parte dos dados entre 12 e 28 t.ha™', enquanto
que para produtividade de raizes frescas a variacao foi de 10 a 40 com média de
18,17 t.ha™!, porém com distribuicdo da maior parte dos dados entre 10 e 25 t.ha-
. No caso da produtividade de raizes secas, os dados variaram entre 4 e 10
t.ha', média de 5,89 t.ha"' e distribuicdo concentrada entre 4,5 e 7,0 t.ha'. As
caracteristicas retencgao foliar e teor de matéria seca nas raizes tiveram menor
amplitude de variacéo, sendo de 1,7 e 2,0 e média de 1,83 e variacdo de 30 e
38 e média de 35,14%, respectivamente. A maior parte dos acessos
apresentaram escore de retencao foliar entre 1,8 e 1,9, e entre 34 e 37% de

matéria seca.

3.2. Correlagoes fenotipicas

A andlise discriminante de componentes principais (DAPC) foi realizada
com base no método K-means. As duas primeiras fungdes discriminantes
representam 46,16% da variagao fenotipica em estudo (Figura 2). De acordo
com o agrupamento da DAPC nao houve uma clara separagao dos genotipos de
mandioca com base nas duas primeiras fungdes discriminantes, havendo uma
certa sobreposi¢cdo dos agrupamentos no plano bidimensional. Apesar disso,
com base nas trés primeiras fungdes discriminantes foram identificados trés
grupos de gendtipos de mandioca, havendo uma distribuicdo bastante
equilibrada dos gendtipos, ou seja, 345, 208 e 256 nos Grupos 1, 2 e 3,
respectivamente. De modo geral, 0 aumento na severidade das doengas da parte
aérea esta associado ao maior escore da segunda funcdo discriminante,
enquanto que o aumento nos valores das caracteristicas produtivas com o
aumento na primeira fungdo discriminante e; portanto os agrupamentos da
DPAC tendem a abranger genoétipos com caracteristicas hibridas a ambos os

tipos de variaveis (resisténcia a doengas e potencial produtivo).
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Figura 2. Grafico de dispersado da primeira e segunda fungéo discriminante da
analise discriminante de componentes principais com base nas avaliacbes de
resisténcia a antracnose (Anth); mancha branca (WhLs); mancha parda (BrLs) e
qgueima das folhas (BILs) e as variaveis agronémicas como numero de raiz (NR),
produtividade de matéria seca (DRY), teor de matéria seca (DMC), produtividade
total de raiz (PTR), produtividade da parte aérea (PPA), retencéao foliar (RF) e
vigor.

De modo geral, as doengas da parte aérea apresentaram alta correlagéo
entre si, sobretudo entre mancha parda e queima das folhas (r = 0,96) (Figura
3). Por outro lado, a severidade da mancha branca apresentou correlagao
mediana com queima das folhas (0,65) e mancha parda (0,64). Em relagdo a
antracnose, a correlacao também foi de magnitude mediana (0,58 para queima
das folhas e mancha parda e 0,53 para mancha branca, respectivamente).

Os dados produtivos nao apresentaram elevadas correlacbes com a
resisténcia as doengas da parte aérea da mandioca (Figura 3). Portanto,
considerado apenas as informagdes da correlagao entre esses dois conjuntos de
caracteristicas, € possivel identificar e selecionar genétipos de mandioca com
maior suscetibilidade as doengas foliares, mas como alto potencial produtivo e
vice-versa. Por outro lado, houveram correlagdes de elevada magnitude entre as

caracteristicas produtivas a exemplo de produtividade de raizes frescas com
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produtividade de raizes secas (r = 0,79) e numero de raizes por planta (r = 0,50)
além de produtividade da parte aérea com produtividade de raizes frescas (r =
0,58) produtividade de raizes secas (r = 0,51) e vigor das plantas (r = 0,57).
Para os demais pares de caracteristicas agronémicas as correlagbes foram

apenas de baixa magnitude (variagao entre 0,02 e 0,38).
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Figura 3. Correlograma entre doencas da parte aérea e caracteristicas
agronémicas de gendtipos de mandioca avaliados durante os anos agricolas de
2021 e 2022. Antracnose (Anth); mancha branca (WhLs); mancha parda (BrLs)
e queima das folhas (BILs) e as variaveis agrondmicas: numero de raiz (NR),
produtividade de matéria seca (DRY), teor de matéria seca (DMC), produtividade
total de raiz (PTR), produtividade da parte aérea (PPA), retencao foliar (RF) e
vigor.

3.3. Anadlise da diversidade fenotipica

A distribuicdo e média das caracteristicas de resisténcia a doencgas da
parte aérea e atributos produtivos sdo apresentadas na Figura 4, considerando
o agrupamento da DAPC em trés grupos distintos. Os genétipos do Grupo 2
apresentaram maior severidade média das doencas da parte aérea em
comparagao com os demais grupos. De modo geral, a resisténcia média dos
gendtipos dos Grupos 1 e 3 foi muito similar para todas as doengas, € 0s

gendtipos mais resistentes estdo presentes nestes dois grupos.
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Figura 4. Boxplots dos melhores preditores lineares nao-viesados (BLUPS) dos
gendtipos de mandioca agrupados pela analise discriminante de componentes
principais quanto a resisténcia a antracnose (Anth), queima das folhas (BILs),
mancha parda (BrLs) e mancha branca (WhLs), além de caracteristicas
agrondmicas e de qualidade de raizes como vigor das plantas, retengao foliar
(RF), numero de raiz por planta (NR), teor de matéria seca (DMC), produtividade
de matéria seca (DRY), produtividade da parte aérea (PPA) e de raizes frescas
(PTR).

Em contraste a maior suscetibilidade as doencas da parte aérea
ocorreram nos genotipos pertencentes ao Grupo 3, que em contraste
apresentaram maior média para caracteristicas agronédmicas como vigor das
plantas, retencao foliar, numero de raizes por planta, teor de matéria seca,
produtividade da parte aérea, raizes frescas e secas (Figura 4). Por outro lado,
0s gendtipos do Grupo 2 apresentaram maior média quando comparados com o
Grupo 1 para as caracteristicas vigor das plantas, numero de raizes por planta,
produtividade da parte aérea, raizes frescas e secas. Os gendtipos pertencentes
ao Grupo 3 possuem maior resisténcia as doencas da parte aérea e ainda foram
0s mais produtivos. Por outro lado, embora os genétipos do Grupo 1 também
tenham apresentado elevada resisténcia as doencas da parte aérea, o potencial
produtivo desses gendtipos foi menor do que aqueles do Grupo 3 para a maioria

das caracteristicas. J& os gendtipos do Grupo 2 apresentaram potencial
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produtivo intermediario para caracteristicas como vigor, numero de raizes por
planta, produtividade da parte aérea, raizes frescas e secas mesmo com maior
suscetibilidade as doencas da parte aérea.

Em relagédo as doengas, o indice de Shannon-Weaver foi mais elevado
entre os gendtipos de mandioca do Grupo 1 para queima das folhas; Grupo 2
para antracnose e Grupo 3 para mancha parda e mancha branca (Tabela 4). Por
outro lado, para as caracteristicas agronémicas, o indice de Shannon-Weaver foi
mais elevado para vigor, numero de raiz, retencéo foliar e produtividade de
matéria seca nos gendtipos pertencentes ao Grupo 2, e para as caracteristicas
produtividade de raizes frescas e parte aérea para genétipos do Grupo 3. Os
gendtipos dos Grupos 1 e 3 apresentaram os maiores valores de diversidade
fenotipica, com base no indice de Shannon-Weaver para teor de matéria seca

nas raizes.

Tabela 4. indice de diversidade de Shannon-Weaver com base em
caracteristicas de resisténcia a doencas da parte aérea e atributos agronémicos

por grupo formado pela analise discriminante de componentes principais.

Grupo Anth BILS BrLS WhLS Vigor NR RF DRY DMC PTR PPA

1 0,79 082 0,76 080 0,74 086 0,71 0,79 0,79 0,78 0,78

2 0,84 o,77r 0,75 0,70 0,89 088 083 0,8 0,67 0,75 0,85

3 0,79 0,79 o079 1082 0,88 0,73 069 0,76 0,77 0,87 0,86

Média 0,81 0,79 0,76 0,77 0,84 0,82 0,74 0,80 0,74 0,80 0,83
Antracnose (Anth); queima das folhas (BILs); mancha parda (BrLs); mancha branca (WhLs); vigor das

plantas Vigor); numero de raizes por planta (NR); retengao foliar (RF); produtividade de matéria seca (DRY),
teor de matéria seca (DMC), produtividade de raizes frescas (PTR); e produtividade parte aérea (PPA).

3.4. Selecgao de gendtipos para recombinagao

Com intuito de selecionar os 25 melhores genoétipos de mandioca para
recombinacgao e geragao de novas progénies de mandioca com maior resisténcia
as doencgas da parte aérea associadas com elevados atributos agronédmicos e
produtivos, utilizou-se um indice de sele¢cao com pesos diferenciados para cada
caracteristica. Como resultado, foram selecionados 18 acessos de germoplasma
(BGM-0049, BGM-0058, BGM-0093, BGM-0120, BGM-0279, BGM-0287, BGM-
0323, BGM-0389, BGM-0394, BGM-0442, BGM-0693, BGM-0714, BGM-0847,
BGM-0901, BGM-1282, BGM-1626, BGM-2042 e BGM-2082), juntamente com
sete cultivares melhoradas (BR-11-34-41, BR-11-34-45, BRS-Amansa Burro,
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BRS-Caipira, BRS-Novo Horizonte, BRS-Poti Branca, e BRS Tapioqueira)
(Tabela 5).

Em comparagcdo com a populacdo avaliada, o diferencial médio de
selecdo em relacdo a resisténcia as doencas da parte aérea foi bastante
modesto, considerando a reducido na severidade das doencgas variando de -
2,31% para antracnose a -3,61% para mancha branca (Tabela 5). A reducéo na
severidade da mancha parda e queima das folhas foi de -2,52% e -2,66%. Por
outro lado, o diferencial de selecdo para atributos relacionados ao vigor e
crescimento foi bastante elevado, a exemplo do potencial de elevagéao do vigor
das plantas em 26% e na produtividade da parte aérea em 49%. Para esse
conjunto de caracteristicas apenas a retengéo foliar apresentou baixo diferencial
de selegéo (1,2%) em comparagéo com a média da populagao avaliada.

Para atributos produtivos, o diferencial de selegao foi bastante elevado
para produtividade de raizes frescas (82%) e raizes secas (39%), além do
aumento médio no numero de raizes por planta (22%). Por outro lado, para
atributos relacionados a qualidade das raizes, a exemplo do teor de matéria
seca, o diferencial médio de selegao foi bastante reduzido (0,7%). Apesar disso,
verificou-se que de modo geral a selegdo destes 25 gendtipos de mandioca para
acdes de recombinacgao e geragao de novas progénies tem potencial de trazer
melhoria para a maioria das caracteristicas avaliadas, conforme apontado pelo

aumento médio no IS de 42% em comparagao com todos os gendtipos avaliados.
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Tabela 5. Selecao dos 25 melhores genoétipos de mandioca para cruzamento visando aumento da resisténcia a doengas associado
com atributos produtivos e de qualidade de raizes com base no indice de selecéo.

Gendtipo Anth BILS BrLS WhLS  Vigor NR RF DRY DMC PTR PPA Sellnd
BR-11-34-41 3,18 3,32 3,31 1,33 3,85 11,16 1,94 8,83 32,15 38,41 32,35 719,03
BRS-Caipira 3,07 3,17 3,34 1,39 3,58 10,82 1,82 8,44 35,66 3532 32,30 718,32
BGM-0442 3,10 3,20 3,21 1,60 3,01 8,44 1,84 7,78 34,87 37,69 33,24 706,39
BGM-0847 3,03 3,24 3,23 1,32 3,25 7,72 1,82 9,19 35,95 34,02 27,83 691,10
BGM-2082 3,11 3,21 3,17 1,38 3,61 8,30 1,88 7,41 35,67 3530 2548 690,48
BRS-Novo Horizonte 3,04 3,23 3,27 1,42 3,50 9,23 1,89 8,50 36,56 32,68 34,04 689,79
BGM-0049 2,99 3,26 3,24 1,36 3,22 6,94 1,85 8,58 36,83 33,56 38,69 683,06
BGM-0093 3,21 3,34 3,35 1,51 2,79 7,49 1,85 8,78 35,27 3533 32,56 680,62
BGM-2042 3,03 3,27 3,28 1,35 3,66 8,46 1,86 7,70 36,55 33,18 31,26 680,42
BRS-Tapioqueira 3,10 3,24 3,36 1,47 3,32 9,85 1,90 7,78 3540 33,08 27,65 675,46
BGM-0287 3,14 3,26 3,23 1,28 2,79 7,52 1,83 7,34 35,056 35,63 28,77 673,81
BRS-Poti Branca 3,01 3,22 3,30 1,37 3,58 9,41 1,84 7,85 35,28 3248 33,97 670,47
BGM-1626 3,06 3,19 3,21 1,31 2,73 7,97 1,82 7,95 3525 33,80 28,19 670,04
BRS-Poti-Branca 3,00 3,14 3,32 1,46 3,05 9,54 1,94 8,69 3584 30,92 31,63 668,79
BGM-0901 3,08 3,08 3,18 1,33 3,33 8,52 1,80 8,37 3564 31,76 30,78 667,14
BR-11-34-45 3,12 3,32 3,20 1,40 3,91 8,24 1,92 9,23 3556 31,32 26,71 665,77
BGM-0279 3,15 3,17 3,22 1,50 3,26 8,18 1,81 8,57 3486 32,51 29,98 660,80
BGM-0058 3,07 3,19 3,17 1,36 3,37 8,32 1,83 7,31 3412 33,26 30,68 653,24
BGM-1282 3,02 3,19 3,13 1,32 3,02 6,35 1,81 9,15 36,85 30,16 34,83 652,11
BGM-0394 3,05 3,37 3,21 1,49 2,83 7,75 1,83 7,82 3515 32,76 27,89 651,76
BGM-0693 3,09 3,22 3,22 1,35 2,78 7,79 1,83 7,86 35,30 32,25 26,48 651,19
BGM-0120 3,16 3,25 3,24 1,37 2,79 7,52 1,90 8,52 33,66 33,14 33,58 646,37
BGM-0714 3,05 3,22 3,25 1,26 3,03 8,06 1,87 7,21 3551 31,76 29,38 646,22
BRS-Amansa Burro 3,16 3,18 3,19 1,40 3,30 8,64 1,88 8,42 36,94 28,53 28,66 645,61
BGM-0323 3,15 3,17 3,28 1,37 2,90 7,76 1,83 8,28 3598 30,43 23,71 642,82
Média selecionados 3,09 3,23 3,24 1,39 3,22 8,40 1,86 8,22 3543 33,17 30,43 672,03
Média populagéo 3,17 3,32 3,33 1,45 2,50 6,71 1,83 5,90 3515 18,22 20,31 471,90
Diferencial de selecéo (%) -259 -290 -2,68 -4,55 2849 2520 1,29 3947 0,81 82,06 49,82 42,41

Antracnose (Anth); Queima das folhas (BILs); Mancha Parda (BrLs); Mancha Branca (WhLs) e as variaveis agronémicas: vigor das plantas (Vigor); Numero de
raizes por planta (NR); Retengao foliar (RF); Produtividade de raizes secas (DRY); Teor de matéria seca (DMC); Produtividade total de raiz (PTR), Produtividade
parte aérea (PPA) e Indice de selecéo (Sellnd).



52

4. DISCUSSAO
4.1. Componentes de variagao para resisténcia as doengas da parte aérea no

germoplasma de mandioca

A variancia da interagdo gendétipo x ano (g2, ) foi responsavel por explicar boa
parte da varidncia fenotipica da resisténcia as doencas da parte aérea em mandioca,
seguido pela variancia genética (o) e residual (o). As expressdes fenotipicas dos
gendtipos influenciadas pelas condigbes ambientais (MEYER, 2009), podem resultar
em heterogeneidade dos dados e diferente desempenho dos gendtipos nos
diferentes ambientes (BAKARE et al., 2022). De fato, outros autores também
reportaram o alto efeito ambiental para resisténcia a antracnose em gendétipos de
mandioca avaliados em outras regides (DALAROSA et al., 2022). Em outro estudo,
Freitas et al. (2017), avaliaram os efeitos da depressao endogamica em familias S+
para resisténcia a doencas foliares na cultura da mandioca. Estes autores
mencionaram que a selegao de clones resistentes as manchas foliares deve ser feita
levando-se em consideracao a avaliagdo em diversos locais/ambientes, tendo-se em
vista o forte efeito ambiental na sua expresséao, sobretudo quando as avaliagbes séo
realizadas sob condi¢des de infecgdo natural dos patégenos.

O maior coeficiente de variagdo residual (CV,) em comparagdo com o
coeficiente de variagéo genética (CV;) para todas as doengas da parte aérea reforga
a forte influéncia das condigbes ambientais, tornado o processo de selecdo mais
complexo para estas caracteristicas nos programas de melhoramento
genético. Resultados dessa natureza ja foram reportados em outras doengas em
mandioca, a exemplo da podriddo radicular causada por Fusarium spp. €
Phytophthora spp., cujo CV, foi de 55,28 a 93,46%, respectivamente, para estes dois
patogenos (OLIVEIRA et al., 2017).

Herdabilidade de magnitudes medianas foram encontradas para resisténcia a
antracnose, mancha branca e queima das folhas (h?= 0,42; 0,34 e 0,51,
respectivamente), enquanto baixa herdabilidade foi identificada para mancha parda
(h? = 29%). As herdabilidades encontradas no presente estudo s&o bastante
parecidas aquelas reportadas por Delarosa et al. (2022) para resisténcias a
bacteriose e antracnose (h?= 0,38 e 0,52, respectivamente), além daquelas

reportadas por Valentor et al. (2018) na analise de gendtipos de mandioca quanto a
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resisténcia ao virus do castanho listrado da mandioca, cujos valores de herdabilidade
foram h?= 0,64.

Como os parametros genéticos relacionados a resisténcia a doengas da parte
aérea da mandioca indicam forte efeito ambiental na expressdo dessas
caracteristicas, € preciso adotar abordagens que permitam melhorar o processo
seletivo nessas condi¢gdes. Uma alternativa seria proceder o screening dos gendtipos
em condi¢cdes controladas de tal modo que as variacbes ambientais ao longo do
crescimento das plantas, durante a inoculacdo e no periodo de avaliagdo da
resisténcia aos patdégenos sejam minimizadas e com isso haja drastica redugcao dos
componentes ogza e d2. Por outro lado, até o momento nédo existem plataformas
otimizadas de screning massal para resisténcia a antracnose, mancha parda, queima
das folhas e mancha branca da mandioca em condic¢bes artificiais. Além disso, esse
tipo de fenotipagem demandaria infraestrutura especifica, especializada e de alto
custo para essas avaliagdes, o que poderia inviabilizar sua implementacao pratica.

Outro aspecto a ser levado em consideracgéo é o fato de que as fenotipagem
conduzidas diretamente em condi¢des de campo, permitem uma extrapolacido mais
realista dos resultados da selecao para os sistemas de cultivo-alvo. Isso pode nao
ocorrer com os resultados da fenotipagem em condigdes controladas, pois tem sido
demonstrado que caracteristicas complexas mensuradas em ambientes controlados
ndo estdo bem relacionadas com sua expressdo no campo (REYNOLDS et al.,
2020). Portanto, é preciso adotar abordagens que permitam controlar melhor
componentes ambientais, a exemplo da umidade do solo via irrigacéo, definicao de
areas com minimo de variagao nas condi¢des de solo (fertilidade, compactagao, teor
de matéria organica etc...), distribuicdo efetiva dos indculos em todas as parcelas
experimentais, além de manejo eficiente e uniforme em todo o ensaio. Com isso, é
possivel maximizar a herdabilidade a medida que as caracteristicas avangam pelo

processo de selecgao.

4.2. Associagcao da resisténcia as doengas da parte aérea com atributos
produtivos e agronémicos
De modo geral, houve alta suscetibilidade as doencas foliares no
germoplasma de mandioca avaliado durante os dois ciclos de produgéo. A queima
das folhas e mancha parda foram as doengas mais agressivas (maior score médio

dentre as doencgas avaliadas) em comparagdo com as demais. A variagdo dos
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BLUPs para mancha parda foi de 3,13 a 3,55, enquanto que para queima das folhas
essa variacao foi de 3,08 a 3,56. Por outro lado, a variacao para resisténcia a mancha
branca foi de 1,24 a 1,99. Apesar da elevada variabilidade genética presente nos
genotipos avaliados para inumeros atributos agronémicos, a maioria deles
apresentou apenas resisténcia moderada as doencas da parte aérea da mandioca.

Aparentemente, de forma contraria a outras doengas, as manchas foliares e
a antracnose da mandioca possuem potencial de perda relativamente reduzido,
tendo em vista a baixa correlacdo entre a severidade das doencas com atributos
produtivos. Apesar disso, as estimativas de perdas de cerca de 40% e 90% para as
manchas foliares e antracnose, respectivamente, certamente fazem diferenca na
rentabilidade das lavouras. Como comparagao, Ano et al. (2021), relataram a
presenca de correlacbes negativas entre as caracteristicas agronémicas e a
incidéncia foliar do CBSD aos trés e seis meses apds o plantio ao avaliarem ensaios
com diferentes cultivares na Nigéria. Ainda de acordo com estes autores, as perdas
na produtividade de raizes foi de 0 a 100%. Em outro estudo, Bisimwa et al. (2019),
reportaram que infecgdes multiplas causadas pelo virus do mosaico africano e
castanho listrado da mandioca (CBSD) resultaram em perdas significativas na
produtividade de raizes e desfolha completa em variedades de mandioca em
Uganda.

Doengas bacterianas em mandioca também ja foram reportadas como
causadoras de reducgao significativa na produtividade média de parte aérea e raizes,
embora nao tenha sido reportado correlagao alta e significativa entre a severidade
da bacteriose com o desempenho agronémico dos gendtipos de mandioca
(TEIXEIRA et al., 2021).

Diante desse cenario, os programas de melhoramento vém trabalhando para
o desenvolvimento de cultivares que apresentem producdo mais estavel através de
uma maior tolerancia a estresses bidticos e abidticos, aumento na produtividade,
tanto em termos de raizes frescas como no aumento do teor de matéria seca
(CEBALLOS et al., 2020). Entretanto, o desenvolvimento e a adogdo de novas
cultivares continuam a ser um dos desafios para os programas de melhoramento da
cultura da mandioca (CONCEICAO et al., 2023). As estratégias do melhoramento
convencional para o desenvolvimento de variedades de mandioca resistentes a
pragas e doengas sao desafiadoras devido a floragdo na cultura, poliploidia,

propagacao vegetativa e heterozigosidade, que impedem a transferéncia de
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caracteristicas desejaveis na cultura (NTUI et al., 2023). Limitagdes essa que afeta
0 ganho de selegao por unidade de tempo, uma vez que a identificagdo de novas
variedades também esta ligada a sua taxa de propagacédo ao longo dos anos de
avaliacdo (ANDRADE et al., 2019).

Atualmente os programas de melhoramento vem concentrando seus esforgos
no desenvolvimento e aplicagéo da selegao gendmica afim de selecionar individuos
promissores (resistentes a pragas e doengas) em estagios iniciais, maximizando
assim os ganhos genéticos na cultura da mandioca (MEUWISSEN et al., 2001,
HEFFNER et al., 2010), uma vez que a selecao genbmica permite a selegdo e
recombinacgdo precoce de gendtipos promissores sem a necessidade de realizar
avaliacao fenotipica.

A analise das correlagcdes mostrou uma clara separacdo entre as
caracteristicas correlacionadas, sendo que o grupo de caracteristicas associadas a
resisténcia ficou separado do grupo de caracteristicas agronémicas e produtivas.
Nao havendo, portanto, correlagdes significativas e de alta magnitude entre estes
dois grupos de caracteristicas. As correlagdes entre as doengas da parte aérea foram
elevadas, sobretudo entre a mancha parda e queima das folhas com correlacédo de
(r = 0,96), enquanto que para as demais comparagbes foram identificadas
correlagdes de magnitude mediana (r ~ 0,64). De fato, do ponto de vista pratico a
fenotipagem para resisténcia a mancha parda e queima das folhas deve ser feita por
pessoal bem treinado, considerando a dificuldade de distingdo dos sintomas dessas
duas doencgas, que muitas vezes podem ser confundidos. Apesar disso, a extensao
das lesdes causadas pela mancha parda e queima das folhas sdo muito parecidas
(PEI et al.,, 2014, MYCOBANK, 2019), o que certamente leva a uma elevada
correlacdo na severidade das doencgas.

No caso dos dados produtivos as correlagdes de maior magnitude foram
identificadas entre a produtividade de raizes frescas x produtividade de raizes secas
(r = 0,79) e numero de raizes por planta (r = 0,50), produtividade da parte aérea x
produtividade de raizes frescas (r = 0,58), além de produtividade de raizes secas
(r = 0,51) e vigor das plantas (r = 0,57). Em estudo realizado por Peprah et al.
(2020) avaliando caracteristicas de rendimento os autores obtiveram valores de
correlagao entre produtividade de raizes frescas e produtividade de raiz secas (r =
0,69) valores esses inferiores aos achados no presente estudo. em outro estudo as

caracteristicas agronémicas produtividade de raizes frescas e produtividade de parte
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aérea apresentaram correlagao de (r = 0,70) (SAMPAIO et al., 2023). valores esses

superiores aos achados no presente estudo.

4.3. Agrupamento da diversidade fenotipica para resisténcia as doengas da
parte aérea e atributos produtivos e agronémicos

Diante dessas consideracoes prévias, verifica-se que as manchas foliares e a
antracnose da mandioca podem ser classificadas como doengas de importancia
secundaria em determinadas regides, embora sua ocorréncia seja determinante para
garantir a rentabilidade do negdcio, sobretudo quando o destino final é a
comercializacdo de raizes para processamento, cujas margens de lucro sdo bem
apertadas. A analise discriminante explicou cerca 46,16% da variancia fenotipica,
sendo assim capaz de demonstrar a disperséo e o agrupamento dos gendtipos de
mandioca em trés grupos considerando informagdes das manchas foliares, dados de
produtividade e qualidade de raiz. Os grupos foram distintos entre si com baixa
associacao entre as manchas foliares e os dados agrondémicos. Os genotipos
pertencentes ao Grupo 2 foram considerados os mais suscetiveis as doencas da
parte aérea, enquanto que os genotipos do Grupo 3 foram os que apresentaram, em
meédia, melhor desempenho agronémico para atributos associados a produtividade
e qualidade de raiz.

O potencial de agrupamento de gendtipos de mandioca com base na
resisténcia a doencgas tem sido analisado em outros estudos. Hohenfeld et al. (2022)
avaliaram 148 gendtipos para resisténcia a podridédo radicular da mandioca, além do
seu potencial produtivo em condi¢des de infestagao natural dos patdégenos de solo.
Estes autores agruparam os genétipos em 5 grupos, sendo possivel distinguir grupos
associados a altura das plantas, rendimento de raizes frescas e parte aérea, indice
de doenca e indice de sobrevivéncia. Além disso, os autores verificaram que o indice
de doenca apresentou correlacdo negativa com as demais variaveis, principalmente
com o indice de sobrevivéncia. Da mesma forma que as demais caracteristicas
apresentaram fortes correlagbes positivas. No entanto, embora a altura de plantas
tenha apresentado correlagdo com o indice de sobrevivéncia, bem como com o
rendimento de raizes frescas e parte aérea, se comportou como uma variavel
independente. Todos os danos ocorrem a partir de 45 dias apds o plantio (DAP) e os

sintomas na parte aérea das plantas apresentaram tendencia de estabilidade apds
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os 180 DAP. Os grupos 3 e 5 apresentaram as maiores taxas de doenga em todas
as avaliagbes, seguida pelos grupos 1, 2 e 4 respectivamente

A eficiéncia do método K-means para a formagéo de grupos com o minimo de
variagdo também foi descrita por Oliveira et al. (2016), cujo estudo reportou o
agrupamento nao hierarquico do germoplasma de mandioca com base em dados
qualitativos, onde os autores avaliaram caracteristicas produtivas e qualidade de raiz
juntamente com a severidade das doencas da antracnose e bacteriose na cultura.
De modo geral, os agrupamentos permitem a segregacao dos gendtipos com base
em caracteristicas comuns e isso pode facilitar o manejo futuro do germoplasma,
seja para fins de conservagao ou mesmo para orientar a escolha de genétipos para
avaliagdes mais pormenorizadas da resisténcia a doengas ou mesmo caraterizacées

mais detalhadas sobre o potencial produtivo e qualidade de raizes e amido.

4.4. Selecdo de genétipos para melhoramento populacional

Os programas de melhoramento de mandioca buscam incorporar
caracteristicas de interesse agronémicos para o desenvolvimento de cultivares mais
resistentes a pragas e doencgas, além de apresentarem alta produtividade e
qualidade de raizes. A caracterizagao fenotipica do germoplasma de mandioca é
uma das principais alternativas na busca por gendtipos que apresentem
caracteristicas de interesse, que possam vir a serem utilizadas em programas de
melhoramento da cultura.

Os resultados do presente estudo demonstraram que mesmo sob alta pressao
de patdgenos da parte aérea (considerando que foram feitas inoculagdes artificiais
controladas), a produtividade média de raizes frescas no germoplasma foi elevada,
ou seja 18,17 t.ha™ (variagédo de 10 a 40 t.ha"), sendo superiores aos relatados por
Carvalho et al. (2022), ao avaliar 21 ensaios de germoplasma de mandioca da
Embrapa os autores obtiveram resultados que apresentou média de 16,49 t.ha™' e
variacdo entre 5,41 a 33,62 t.ha™.,

O teor de matéria seca nas raizes variou entre 30 a 38% (média de 35,14%),
valores que estdo dentro do esperado para uma amostra representativa de
germoplasma de mandioca, levando em comparagéo a variagao de 8,4 a 45,4%
(média de 34,14%) identificado por Rabbi et al. (2017), ao avaliarem 3232 gendtipos
do germoplasma do Instituto Internacional de Agricultura Tropical (IITA). Mesmo se

tratando de doencgas que afetam diretamente a parte aérea (queda de folhas e seca
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de ramos), tendo como consequéncia a redugédo do peso da parte aérea, verificou-
se que a produtividade média da parte aérea foi de 20,26 t.ha™! (variagdo de 10 a 40
t.ha'). Os valores foram superiores aos reportados por Hohenfeld et al. (2022), cuja
variagéo foi de 0,30 t.ha'a 27,03 t.ha!, e média 13,67 t.ha', ao avaliarem 148
gendtipos de mandioca em areas com grande infestacdo de patdégenos associados
a podridao radicular.

Considerando a necessidade de melhoria populacional para diversas
caracteristicas de forma simultanea, foi aplicado um indice de selecao para selegcao
dos top 25 clones para aumento da resisténcia a doencgas da parte area da mandioca,
bem como para melhoria de atributos agronémicos de crescimento, produtividade e
qualidade de raizes. De acordo com essa selecdo, houve diferencial de selegcéo
modesto para resisténcia a doencas (redugédo de doengas entre 2 e 4%),
possivelmente como resultado da menor variacdo dos BLUPs para essas
caracteristicas. Esses resultados sao contrastantes com a selecéo para resisténcia
a outras doencas em mandioca como a podridao radicular, na qual o uso do indice
de selegao possibilitou selecionar gendtipos com redugao nos sintomas da podridao
radicular na casca e na polpa em 45,24 e 46,08%, respectivamente (OLIVEIRA et
al., 2017).

De forma contraria, houve diferencial de selecado bastante elevado, sobretudo
para produtividade de raizes frescas (82%), raizes secas (39%) e numero de raizes
por planta (22%). Como resultado final, o diferencial do indice de selegéo dos top 25
clones resultou em um indice de selegdo 42% maior em comparagao com todos os
gendtipos avaliados. Em outros estudos em mandioca os ganhos genéticos obtidos
com a selegéo 10% dos melhores clones identificados por meio do indice de selegao
foram de 15,13%, 0,39%, 14,38%, 24,95% e 1,84% para produtividade de raizes
frescas, teor de matéria seca, rendimento de matéria seca, rendimento de parte
aérea fresca e indice de colheita, permitindo assim, selegdo precoce eficaz no
primeiro estagio da avaliagéo clonal (TORRES et al., 2019). Portanto, o potencial de
selecdo no germoplasma de mandioca avaliado no presente estudo, para atributos
agrondbmicos € bastante elevado e pode efetivamente contribuir para o
melhoramento populacional.

Os indices de selecao sao ferramentas uteis no melhoramento de plantas,
pois permitem a selegao eficiente de gendtipos superiores (CREVELARI et al., 2019).

A utilizacdo de indices de selecdo na cultura da mandioca para aspectos
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agrondmicos como rendimento, teor de matéria seca, indice de colheita e respostas
a doencas mostra o potencial da utilizacdo de tais ferramentas pois, permitem a
identificacdo de gendtipos promissores com alto potencial agronémico e resistentes
a pragas e doencgas (LEON et al., 2021).

A possibilidade de se obter ganhos genéticos utilizando diferentes estratégias
de selegdo é uma das principais contribuicbes da genética quantitativa, pois os
métodos de selegao permitem orientar de forma eficaz o processo de melhoramento,
prever o resultado e decidir, com base cientifica, a eficiéncia do método de
melhoramento. Portanto, embora com sucesso relativamente limitado para
resisténcia a doencas da parte aérea em mandioca, a utilizacdo de indices de
selecédo foi uma estratégia eficaz para se obter ganhos simultineos em diversas

caracteristicas desejaveis.

5. CONCLUSOES

A variabilidade fenotipica para caracteristicas agronémicas e produtivas em
parte do germoplasma de mandioca foi bastante elevada, embora limitada para
resisténcia a doengas da parte aérea. Com isso, a selegédo dos top 25 gendtipos de
mandioca para recombinagao visando ao melhoramento populacional, permitiu um
diferencial de selegcdo bastante elevado (>22%) para o indice de selegéo e
caracteristicas produtivas como produtividade de raizes frescas, raizes secas e
numero de raizes por planta. Apenas redu¢des modestas na severidade das doencas
foram observadas (entre 2 e 4%).

Correlagdes significativas foram identificadas apenas entre o grupo de
caracteristicas associadas a resisténcia a doencas da parte aérea e entre atributos
agrondmicos e produtivos. Portanto, a falta de correlacdo entre estes grupos de
caracteristicas indica que é possivel identificar e selecionar genétipos de mandioca
com alta produtividade, mesmo com certo nivel de suscetibilidade a doengas da parte
area. Apesar disso, a selegcdo dos genodtipos deve se concentrar também na
resisténcia, tendo em vista que algumas das doencas avaliadas, a exemplo da
antracnose, tende a reduzir a qualidade do material propagativo.

Os gendtipos pertencentes ao germoplasma de mandioca avaliado
apresentam caracteristicas de grande interesse para os programas de
melhoramento, de forma a contribuir para aumento dos ganhos genéticos e

consequente desenvolvimento de cultivares mais adequadas aos diversos sistemas
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de producido de mandioca.
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MAPEAMENTO ASSOCIATIVO PARA RESISTENCIA AS MANCHAS FOLIARES
DA PARTE AEREA DA MANDIOCA

RESUMO: Estudos genéticos sobre manchas foliares da parte aérea da mandioca
tem sido negligenciado, apesar do elevado impacto na reducdo da produtividade.
Esse estudo objetivou analisar as correlagdes entre a resisténcia as principais
manchas foliares em mandioca, além de identificar quantitative trait loci (QTLS) via
genome-wide association studies (GWAS). As avaliagdes foram realizadas em dois
ciclos produtivos em area inoculada artificialmente. As analises de associacao
gendmica para resisténcia a antracnose, mancha branca, mancha parda, e queima
das folhas foi realizada pelos seguintes modelos GWAS: general linear model (GLM),
mixed linear model (MLM), compressed mixed linear model (CMLM) e fixed and
random model for circulating probability unification (FarmCPU). Elevada variabilidade
fenotipica foi observada no germoplasma em comparagdo com as variedades
melhoradas (controle). A maioria das manchas foliares apresentou correlagbes de
magnitude mediana (variagdo entre 0,549 a 0,652), embora a correlagdo entre
mancha parda x queima das folhas tenha sido elevada (0,96). Mesmo com baixa
captura da variagao total dos dados moleculares (single nucleotide polymorphism —
SNP) o agrupamento dos genoétipos de mandioca com base nessa abordagem
permitiu a clara separagdo do germoplasma em quatro grupos distintos,
diferentemente dos dados fenotipicos de resisténcia a doengas que separaram os
genotipos em trés grupos com alta sobreposi¢cao. No total foram identificados cinco
SNPs associados a resisténcia as doencas da parte aérea da mandioca, sendo o
SNP S7-1197325 (antracnose), S3-421126, S5-5050172 e S16-20450490 (mancha
branca) e S17-944736 (queima das folhas). De acordo com o modelo general linear
model (GLM), todos esses SNPs possuem efeito aditivo. A maioria dos genes
associados aos SNPs significativos para as manchas foliares possuem funcéao
biolégica associadas, sobretudo a estresses bidticos. Nossos resultados contribuem
para o entendimento dos mecanismos de resisténcia, além de fornecer perspectivas
para estudos de analise funcional, identificagdo e anotagdes de novos genes para

selecao de plantas.

Palavras-chave: Manihot esculenta Crantz; melhoramento, QTLs, selecao,
doencas.
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GENOME-WIDE ASSOCIATION STUDIES FOR AERIAL PARTS DISEASES IN
CASSAVA

ABSTRACT: Genetic studies on foliar spots in cassava have been overlooked,
despite their significant impact on productivity reduction. This study aimed to analyze
the correlations between resistance to major foliar spots in cassava and to identify
quantitative trait loci (QTLs) through genome-wide association studies (GWAS).
Evaluations were conducted over two production cycles in an artificially inoculated
area. Genomic association analyses for resistance to anthracnose, white spot, brown
spot, and leaf burn were performed using the following GWAS models: General
Linear Model (GLM), Mixed Linear Model (MLM), Compressed Mixed Linear Model
(CMLM), and Fixed and Random Model for Circulating Probability Unification
(FarmCPU). High phenotypic variability was observed in the germplasm compared to
improved varieties (controls). Most foliar spots exhibited medium-magnitude
correlations (ranging from 0.549 to 0.652), although the correlation between brown
spot and leaf burn was notably high (0.96). Despite capturing only, a small portion of
the total variation in molecular data (single nucleotide polymorphism — SNP),
clustering cassava genotypes based on this approach allowed for a clear separation
of the germplasm into four distinct groups, in contrast to the phenotypic disease
resistance data, which separated the genotypes into three groups with significant
overlap. A total of five SNPs associated with resistance to foliar diseases in cassava
were identified: SNP S7-1197325 (anthracnose), S3-421126, S5-5050172, and S16-
20450490 (white spot), and S17-944736 (leaf burn). According to the General Linear
Model (GLM), all these SNPs exhibit additive effects. Most genes associated with the
significant SNPs for foliar spots have biological functions related to biotic stress
responses. Our findings contribute to the understanding of resistance mechanisms
and provide valuable insights for functional analysis studies, as well as the

identification and annotation of new genes for plant selection.

Keywords: Manihot esculenta Crantz; breeding, QTLs, selection, diseases.
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1. INTRODUGAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € comumente afetada por doengas da
parte aérea, a exemplo da mancha parda (Clarohilum henningsii), queima das folhas
(Passalora vicosae), mancha branca (Passalora maninhotis) e antracnose
(Colletotrichum ssp) (LIU et al.,, 2016; OLIVEIRA et al.,, 2020). Esses fungos
apresentam ampla distribuicdo geografica, sobretudo em regides tropicais e
subtropicais da Asia, Australia, América Central, América do Sul e Africa (COSTA et
al.,, 2020). As doencas da parte aérea da mandioca tém ganhado relevancia,
sobretudo na América Latina, devido a alta incidéncia nas lavouras e aos efeitos
adversos da sua ocorréncia (COSTA et al., 2020), sobretudo nos periodos mais
chuvosos do ano, o que acaba facilitando a disseminacdo das doencas pelos
respingos da chuva e pelo vento.

A mancha parda é caracterizada por lesdes pequenas e arredondadas de
coloragao amarela a castanha, em estagio avancado causa desfolha das folhas mais
velhas (PEI et al., 2014), enquanto a queima das folhas apresenta manchas em
formato de meia lua de coloragao marrom (MASSOLA et al., 2016). A mancha branca
apresenta lesdes circulares e angulares de coloragao branca (SILVA e ANDRADE,
2011). A diagnose das manchas foliares é complexa, pelo fato de ocorrerem de forma
conjunta na planta e devido a algumas semelhancas entre os sintomas, sobretudo
da mancha parda e queima das folhas (PEl et al., 2014).

Os sintomas da antracnose levam a ocorréncia de cancros profundos nas
hastes, ramos, manchas foliares, murchamento das folhas e morte da planta em
qualquer estagio do ciclo da cultura (AISYAH et al,2021), gerando perdas na
produtividade de raizes entre 80 e 90% (SANGPUEAK et al., 2018). No caso das
manchas foliares as perdas na produtividade de raizes podem chegar a 40%
(COSTA et al., 2020).

Atualmente o controle das doencgas na cultura da mandioca baseia-se na
selegcdo de cultivares resistentes, rotagdo de cultura e uso de defensivos agricolas
(MCCALLUM et al., 2017). Nesse ultimo caso, existe um numero limitado de
moléculas registradas para uso na cultura da mandioca, forcando os agricultores a
utilizarem defensivos nao registrados. Além disso, dependendo da fase da cultura e
do tipo de pulverizagéo a ser realizada, o controle quimico é inviavel por causa dos
danos mecanicos a lavoura ou mesmo ao elevado custo de aplicacdo. A rotagao de

cultura é uma pratica agricola benéfica para maior sustentabilidade das lavouras,
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embora ndo seja capaz de eliminar os patégenos, mesmo apds varios anos de
rotagdo. Portanto, o desenvolvimento de cultivares resistentes € a pratica agricola
mais sustentavel para o controle das doencas da parte aérea na cultura da mandioca
(OLIVEIRA et al., 2014; BOAS et al., 2016).

A existéncia de ampla variabilidade € um requisito fundamental para o
melhoramento da cultura, para incorporagao de resisténcia a doencas. Grande parte
da variabilidade da espécie € mantida em bancos de germoplasma, com a finalidade
de conservar, caracterizar, avaliar e disponibilizar os acessos para que possam ser
utilizados futuramente em estudos genéticos e em programas de melhoramento
(ALBUQUERQUE et al., 2019). Embora relatos de literatura sobre a identificagao de
fontes de resisténcia as doencgas foliares no germoplasma de mandioca sejam
escassos. Freitas et al. (2017) reportaram ampla variabilidade genética para
resisténcia a manchas foliares em popula¢gdes melhoradas (progénies S1) derivadas
da autofecundacéo de cinco variedades de mandioca. Portanto, € possivel que haja
acessos de germoplasma com elevada resisténcia a essas doengas que possam ser
explorados no melhoramento genético.

Adicionalmente, com o avango das ferramentas biotecnoldgicas, existem
inumeras oportunidades de associar a variabilidade genética de determinada
populacdo a variantes gen6micas que permitem realizar a sele¢ao indireta dos
genotipos mais resistentes em populagbes segregantes. Recentemente os
marcadores do tipo single-nucleotide polymorphism (SNPs) tornaram-se uma opg¢ao
atraente para genotipagem de alto rendimento devido ao baixo custo, alta
abundancia no genoma, especificidade dos locus, a codominancia, potencial de alto
rendimento e baixa taxa de erro na genotipagem (RAFALSKI, 2002;
SCHLOTTERER, 2004; CHAGNE et al., 2007).

Os SNPs tem sido utilizado na cultura da mandioca com foco em analises de
ligacdo e mapeamento de loci de caracteristicas quantitativas quantitative trait locus
(QTLs) (NZUKI et al., 2017); identificacdo de duplicatas (RABBI et al., 2017) e
genome-wide association studies (GWAS) (OLIVEIRA et al., 2012), identificacdo de
estrutura populacional (OLIVEIRA et al., 2014) e duplicatas (ALBUQUERQUE et al.,
2019), estudos de resisténcia a podridao radicular (BRITO et al., 2017) e tolerancia
a seca (SANTOS et al., 2021). De modo geral, as tecnologias de genotipagem de
SNPs permitem a obtengdo de maior cobertura genémica em comparagdo com

outros tipos de marcadores e a disponibilidade de informagbes em larga escala
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permitiu o uso do desequilibrio de ligagéo (LD) nos estudos de GWAS para aprimorar
o mapeamento de caracteristicas de interesse (SANTOS et al., 2021).

A GWAS explora eventos historicos de recombinacdo que acontecem de
forma natural ao longo de varias geragbes para o mapeamento de QTLs
(ROSENBERG et al., 2010; KORTE e FARLOW, 2013). A técnica GWAS permite a
identificacao de fenétipos de interesse, fornece informagdes sobre as caracteristicas
genéticas em analise e identifica candidatos em potencial para estudos de
mutagénese e transgenia, permitindo assim, a sele¢cdo de parentais para analise de
QTLs como uma estratégia complementar para o mapeamento mais refinado de
caracteristicas com baixa a média complexidade (SANTOS et al., 2021).

A identificacao dessas regides genémicas permite reduzir o tempo e recursos
financeiros utilizados no desenvolvimento de novas variedades, por meio da selegéo
assistida por marcadores (SAM) e da clonagem génica (ZHANG et al., 2018). A
GWAS vem sendo utilizada na cultura da mandioca para deteccdo de QTLs
associados a diversas caracteristicas de alto impacto agronémico como teor de
matéria seca nas raizes e carotenoides (RABBI et al., 2017), resisténcia ao virus do
mosaico africano (WOLFE et al., 2016), resisténcia a podridao radicular (BRITO et
al., 2017) e ao castanho listrado da mandioca (Cassava brown streak virus - CBSD)
(KAYONDO et al., 2018), além de teor de compostos cianogénicos (HCN). Muitos
desses estudos resultaram na conversao dos SNPs em marcadores Kompetitive
Allele Specific PCR (KASP) para rapido screening e selecdo de gendtipos com
caracteristicas desejaveis em grandes popula¢des de melhoramento, a exemplo de
resisténcia a doenca do mosaico da mandioca (CMD) (RABBI et al., 2022), conteudo
de glicosideo cianogénico em raizes de mandioca (HCN) (OGBONNA et al., 2021) e
teor de g - caroteno em mandioca (UDOH et al., 2017).

Apesar dos avancos da GWAS para diversas caracteristicas em mandioca,
poucos programas de pesquisa tém dedicado aten¢cdo ao mapeamento de regides
genbmicas associadas as doengas da parte area da mandioca, que tem grande
impacto na produtividade de raizes e na qualidade do material propagativo,
sobretudo na América Latina. Assim, o presente estudo teve como objetivo identificar
QTLs associados a resisténcia da antracnose, mancha branca, mancha parda, e
gueima das folhas na cultura da mandioca via GWAS, e identificar o potencial de uso
dos marcadores para selegao assistida e otimizacdo da selecao de clones

resistentes.
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2. MATERIAL E METODOS
2.1. Material genético e conducao do experimento

O estudo foi realizado na Embrapa Mandioca e Fruticultura (latitude
12°40'12"S e longitude 39°06'07"0) e na Universidade Federal do Recéncavo da
Bahia (latitude 12°40’39” S e longitude 39°06°26” O) localizadas na cidade de Cruz
das Almas, Bahia, Brasil, com altitudes médias de 220m e 226m, respectivamente.
A regido apresenta clima tropical quente e Umido, caracterizado pela auséncia de
uma estagao seca. A temperatura média anual é de 24,5°C, com uma umidade
relativa do ar média de 80%. A precipitagdo média anual € de 1.170 mm, com maior
concentracdo nos meses de margo a agosto, seguidos por meses mais quentes de
setembro a fevereiro.

No total foram analisados 837 gendtipos do banco de germoplasma de
mandioca (BAG) da Embrapa Mandioca e Fruticultura. Contendo principalmente
variedades locais e melhoradas de mandioca, provenientes de diversas regides do
Brasil, além de acessos originarios da Coldbmbia, Venezuela, Nigéria e Panama.
Dentro desses acessos, 172 sdo identificados como mandiocas de baixa toxicidade
(<100ppm de compostos cianogénicos), enquanto 665 sdo considerados de alta
toxicidade (>100ppm de compostos cianogénicos).

A avaliagado de campo do germoplasma de mandioca foi conduzida ao longo
de dois ciclos de cultivo durante os anos de 2021 e 2022, na Fazenda Experimental
da Universidade Federal do Recdncavo da Bahia (UFRB). Onde se utilizou
delineamento experimental de blocos aumentados (DBA), com 819 acessos nao
comuns e 28 testemunhas (variedades locais e comerciais), distribuidos em 15
blocos com cada bloco constituido por 144 gendtipos ndo comuns. As parcelas
experimentais foram compostas por duas linhas de 10 plantas cada, com
espacamento de 0,90 m entre linhas e 0,80 m entre plantas, em condi¢cdes de
sequeiro. O preparo do solo incluiu aragao e duas gradagens, seguidas pela abertura
de sulcos de plantio com aproximadamente 15 cm de profundidade. O plantio foi
realizado manualmente durante o periodo chuvoso na regido de Cruz das Almas,
Bahia, nos meses de maio de 2020 e 2021, utilizando manivas de 16 cm de
comprimento, conforme as praticas e recomendagbes agricolas para a cultura,

incluindo adubacao e controle de pragas (SILVA et al., 2018).
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2.2. Coleta de folhas doentes e isolamento dos patégenos

Para preparacao do indculo, foram coletadas folhas de mandioca do Banco
de Germoplasma da Embrapa Mandioca e Fruticultura, que exibiam sintomas tipicos
das quatro doengas. As folhas foram levadas ao Laboratério de Fitopatologia, onde
foram lavadas em agua corrente e, em seguida cortados fragmentos individuais
contendo os sintomas das respectivas doengas. Cada fragmento, com
aproximadamente 0,3 cm de distancia entre o tecido afetado e o tecido saudavel, foi
imerso em etanol (70%) por 30 segundos, seguido por um minuto em uma solugéo
de hipoclorito de sodio (5%), e depois enxaguados trés vezes com agua destilada
esterilizada. Esses fragmentos foram entdo colocados para secar em papel filtro
esterilizado e posteriormente transferidos para meio de cultura batata-dextrose-agar
(BDA), onde foram incubados a 24°C por 7 dias, com um ciclo de luz de 12 horas.

Os fungos isolados foram testados quanto a sua patogenicidade usando a
técnica de folha destacada. Para isso, folhas de mandioca foram dispostas em caixas
plasticas transparentes (gerbox), com cada l6bulo da folha perfurado e inoculado
com discos de meio de cultura contendo estruturas dos fungos isolados. Discos
contendo meio BDA sem crescimento fungico foram usados como controle, com o
mesmo numero de tratamentos. Todos os isolados fungicos causaram lesbes
caracteristicas nas variedades padrao de mandioca (in vitro), o que permitiu seu

isolamento completo para futuras inoculagdes em campo.

2.3. Preparo do inoculo e inoculagodes artificiais

Para assegurar a uniformidade na propagacao das doengas no experimento
e evitar possiveis escapes, optou-se por realizar inoculagdes artificiais por meio de
pulverizacdo mecanica em toda a area experimental. Essas inoculagdes foram
posteriormente avaliadas usando escalas de notas para analise dos sintomas.

No preparo do inéculo de cada isolado transferiu-se discos de micélio, com 2
mm de didmetro das colbnias que haviam crescido por 20 dias para erlenmeyer
contendo 1,5 L de meio liquido agar sabouraud dextrose (com uma composi¢ao de
40g/L de dextrose, 10g/L de peptona e 20g/L de agar, e com pH ajustado para 5,6).
Esses frascos foram mantidos sob agitagdo constante a 110 rpm, em temperatura
de 25 °C e com um ciclo de luz de 12 horas, durante 15 dias para permitir o
crescimento e a multiplicagcdo dos patdégenos. Posteriormente, os isolados

colonizados foram triturados utilizando um misturador 400W.
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Para verificar a presenga de esporos dos fungos, uma amostra do meio agar
sabouraud foi retirada e misturada com agua destilada na proporgéo de 1:9. Uma
pequena quantidade dessa mistura foi entdo examinada ao microscopio para
confirmar a presenga de esporos (conidios). Apds a confirmagao, uma suspensao
aquosa foi preparada e a contagem de conidios foi realizada utilizando uma camara
de Neubauer, ajustando a concentragdo da suspensao para 2,5 x 10° esporos por
ml. Essa suspensdo foi entdo aplicada no campo utilizando um pulverizador
mecanico do tipo Vulcan, com capacidade para 600 litros.

As avaliagbes foram conduzidas durante os periodos de chuvas mais intensas
na regiao (junho de 2021 e junho de 2022), aos doze meses apos o plantio, momento
de maior incidéncia das doencas, principalmente devido as condi¢des climaticas

favoraveis a disseminagao dos patdgenos.

2.4. Caracteristicas avaliadas
As avaliacbes da severidade das doencas que afetam a parte aérea da cultura
da mandioca seguiram as seguintes escalas de notas conforme descrito por Oliveira
et al. (2020):
1. Antracnose:
(0) = Sem infecgao (1) = Pequenas lesbes nas folhas e hastes (2) = poucos
cancros rasos no caule ou foliares na metade inferior da planta, (3) = Muitos
cancros no caule seguidos de distorcao e/ou lesbes foliares na metade
superior da planta (4) = Muitas lesdes duras e lenhosas no caule e/ou em
folhas (5)= Ataque altamente severo com muitas lesbes em hastes duras e
lenhosas e necrose severa nas axilas foliares seguida de murchamento e
desfolhas severa da planta (6) = Seca de todos os ramos e/ou morte da planta.
2. Mancha branca, parda e queima das folhas:
0) = Sem sintomas (1) = Presenca de algumas folhas afetadas no tergo inferior
da planta (2) = > 50% das folhas afetadas no terco inferior da planta, (3) =
Folhas afetadas no terco médio e inferior, (4) = Incidéncia leve distribuida ao
longo de toda a planta, (5) = Incidéncia moderada distribuida por toda a planta,
além de amarelecimento e/ou desfolha do tergo inferior (6) = Desfolha

completa da planta.
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2.5. Genotipagem por sequenciamento (GBS)

O protocolo basico do GBS foi descrito por Elshire et al. (2011), em que o DNA
€ digerido pela enzima ApeKl, uma endonuclease de restricdo do tipo Il que
reconhece uma sequéncia degenerada de 5 bases (GCWGC, onde W € Aou T), em
comprimentos de 100 bp, conforme recomendado por Hamblin e Rabbi (2014). A
ligacéo entre os fragmentos de clivagem do ApeKI e o adaptador foi realizada apds
a digestdo das amostras e um sequenciamento de 192-plex. Para analisar as
sequéncias e filtros de qualidade, o software Tassel, versdo 5.2.37 (BRADBURY et
al., 2007) foi utilizado para remover os marcadores com uma frequéncia minima
(MAF) < 5%, manter as variantes que foram genotipadas com sucesso em pelo

menos 50% dos individuos e SNPs com mais de 20% de dados ausentes.

2.6. Estudos de associagcao genémica ampla (GWAS)

A analise de associagdo genémica para resisténcia as doencgas antracnose,
mancha branca, mancha parda, e queima das folhas foi realizada pelos seguintes
métodos disponiveis no pacote ‘GAPIT v.3 (WANG e ZHANG, 2021): general linear
model (GLM), mixed linear model (MLM), compressed mixed linear model (CMLM) e
fixed and random model for circulating probability unification (FarmCPU). O método
GLM utiliza componentes principais como efeito fixo para a corregcao da estrutura
populacional, enquanto o mixed linear model (MLM) utiliza a matriz de parentesco
gendmico como de efeito fixo para corrigir a estrutura populacional. O CMLM
compreende duas etapas para aumentar a velocidade do processo de iteracéo e
reduzir a demanda computacional. A primeira etapa realiza a abordagem do modelo
MLM, porém sem o efeito genético de marcadores, enquanto a segunda etapa utiliza
os residuos da etapa anterior como variavel dependente do modelo GLM, o que
elimina a necessidade do processo de iteracdo para testar os marcadores. O
FarmCPU faz uso de um modelo de efeito fixo, que testa os efeitos individuais dos
marcadores com pseudos QTNs incluidos como covariaveis para controlar falsos
positivos. O FarmCPU usa o modelo de efeito aleatério para otimizar a selecéo dos
pseudos QTNs por meio de analise estatistica e localizagdo no cromossomo por
meio do algoritmo SUPER.

Os p-valores obtidos de cada marcador em todas as metodologias foram

transformados em escala logaritmica e apresentados e graficos circulares de
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Manhattan e qqplots gerados no pacote 'CMpilot' (YIN et al., 2021) R versao 4.1.0 (R
CORE TEAM, 2021).

A analise de desequilibrio de ligacao foi realizada pela fungéo ‘LD’ do pacote
‘genetics’ (WARNES et al., 2021) que estimou o coeficiente de correlagdo (r?) entre
os pares de SNPs de cada cromossomo. Os resultados de r? foram utilizados em
uma analise de regressao loess em fungao da distancia fisica entre os pares de
marcadores em pares de bases (bp). Foram realizadas analises discriminantes de
componentes principais (DAPC) nos dados fenotipicos (severidade das doencgas) e
genotipicos (matriz de marcadores SNPs) para avaliar a diversidade entre os
acessos do banco de germoplasma da Embrapa por meio da fungao ‘find.clusters’
do pacote ‘adegenet’. Este método de agrupamento utiliza o método K-means
associado a anadlise discriminante de componentes principais para identificar o
numero de grupos ideal que possui a maior variancia entre grupos do que dentro de

grupos por meio do Critério de conteudo de informacao Bayesiana (BIC).

2.7. Identificacao in silico de genes candidatos

Os SNPs significativos a partir dos dados obtidos pelo método de GWAS,
foram anotados para identificacéo de genes candidatos. As regides dos marcadores
com p-valor acima do limite de Bonferroni (p<0,05, 0,05/16790), dentro de um
intervalo de 4 a 8 Mb, foram utilizadas como referéncia para a anotacao de genes e
QTLs ligados a estes marcadores. Os SNPs significativos foram localizados no
genoma de referéncia da mandioca v6.1 (BREDESON et al., 2016) depositado no
banco de dados do Phytozome v11.0 com uso da ferramenta JBrowse (GOODSTEIN
et al., 2012). A anotacao funcional de todos os genes foi identificada pela ferramenta
PhytoMine do Phytozome v11.0 (GOODSTEIN et al., 2012).

3. RESULTADOS
3.1. Fenotipagem e correlagdo da resisténcia a doengas da parte aérea
Para a analise de correlagdo entre os dados de fenotipagem referentes a
resisténcia as principais manchas foliares que afetam a cultura da mandioca
(antracnose, mancha branca, mancha parda e queima das folhas), observaram-se
correlagdes significativas para a maioria das manchas foliares, indicando uma
associagao linear positiva entre as doengas (Figura 1). Na avaliagédo de todos os

genodtipos, a mancha parda e a queima das folhas apresentaram a maior correlagéo
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positiva (0,96), bastante consistente com a variancia fenotipica apresentada por
ambas as manchas (64,47 e 65,65, respectivamente). As demais correlagdes entre
as doengas foram de magnitude mediana, a exemplo da correlagdo antracnose x
mancha branca (0,549), e entre antracnose x mancha parda e queima das folhas
cujas correlagdes foram de 0,589 e 0,584, respectivamente. A correlagao entre
mancha branca x mancha parda e queima das folhas foi de 0,652 e 0,661,
respectivamente.

A analise separada dos gendétipos (germoplasma e controles) demonstrou que
apenas a correlagdo entre mancha parda x queima das folhas (0,974) e entre
mancha branca x antracnose (0,559) permaneceram praticamente inalteradas,
enquanto que para as demais doencas as correlagcdes entre os sintomas de
antracnose x mancha parda e queima das folhas e mancha branca x mancha parda
e queima das folhas foram bastante reduzidas nos genétipos controles, indicando a
auséncia de uma relacao linear neste tipo de gendtipo, que passou pelo processo de

selegédo nos programas de melhoramento.
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Figura 1. Correlacdo entre quatro doencas foliares oriundas da avaliacdo de 837
gendtipos de mandioca em area inoculada por antracnose, mancha branca, mancha

parda e queima das folhas com nivel de significancia: *** =0.001; ** = 0.01.
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De modo geral, os acessos do germoplasma de mandioca apresentaram
maior amplitude de variagdo quanto a resisténcia as doencgas foliares em
comparagao com os controles, possivelmente como resultado do maior numero de
gendtipos avaliados. Portanto, as chances de identificagdo de gendtipos mais
promissores quanto a resisténcia a estas doencas sdo maiores ao proceder

screening no germoplasma da Embrapa.

3.2. Estrutura populacional

A DAPC foi conduzida utilizando dados fenotipicos e genotipicos para avaliar
o0 agrupamento dos 837 gendtipos de mandioca com base na resisténcia as
principais manchas foliares e antracnose. Com base nos dados fenotipicos, as duas
primeiras funcdes discriminantes capturaram 100% da variagdo fenotipica total
(Figura 2). Entretanto, neste agrupamento ndo houve uma separagado clara dos
gendtipos de mandioca, em fungdo da sobreposigdo dos agrupamentos no plano
bidimensional, indicando que embora a maior parte da variacao fenotipica tenha sido
capturada, os gendtipos nao sao suficientemente discrepantes quanto a resisténcia
as doencgas para serem agrupados de forma objetiva. No agrupamento DAPC dos
dados fenotipicos, trés grupos de genodtipos de mandioca foram identificados,
apresentando uma distribuicdo relativamente equilibrada, sendo alocados 394
gendtipos no Grupo 1, 318 gendtipos no Grupo 2 e 125 gendtipos no Grupo 3.

Em contrapartida, o agrupamento DAPC com base nos dados genotipicos
capturou apenas 1,57% da variagdo genotipica total explicada pelas fungbes
discriminantes. Apesar disso, as duas primeiras fungdes discriminantes dos dados
genotipicos permitiram uma separacido mais clara dos gendétipos de mandioca, sem
praticamente haver nenhuma sobreposi¢cdo. Quatro grupamentos compostos por
154, 277, 362 e 44 gendtipos foram identificados nos grupos 1, 2, 3 e 4,

respectivamente.
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Figura 2. Anadlise discriminante de componentes principais (DAPC) dos dados
fenotipicos relacionados a resisténcia a antracnose (Anth), mancha branca (WhLs),
mancha parda (BrLs) e queima das folhas (BILs) e dados genotipicos (SNPs) em 837
gendtipos de mandioca provenientes do banco ativo de germoplasma da Embrapa

mandioca e Fruticultura.

3.3. Desequilibrio de ligagao

Foram utilizados um total de 16.790 SNPs (média de 932,7 SNPs por
cromossomo) na analise de desequilibrio de ligagao (LD), utilizando as correlagdes
ao quadrado da frequéncia dos alelos (r2). A média geral de r2 foi de 0,027, variando
de 0,00 a 0,9996. O decaimento de LD demonstrou variagcées a nivel cromossémico,
apresentando uma média de 1,82% dos pares de SNPs com r? > que 0,20 por

cromossomo. O cromossomo de numero 18 apresentou a maior porcentagem de
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SNPs em LD, com 2,99% dos pares de SNPs com r? > 0,20. Em contraste, os
cromossomos 4 e 5 exibiram as menores porcentagens, com 1,07% e 1,15%,
respectivamente. As estimativas médias de r? por cromossomo variaram de 0,021
(cromossomo 10) a 0,036 (cromossomo 18).

O padréao de decaimento de LD, baseado na distancia fisica (kb) entre SNPs,
foi analisado considerando todos os 18 cromossomos da mandioca. A distribuigédo
do LD indicou um rapido decaimento de LD com o aumento da distancia fisica entre
os loci. A distancia média de decaimento do LD foi de cerca de 500.000 pb para
pares de loci com r2>0,05 em todo o genoma (Figura 3). Adicionalmente, 98,17%
dos valores de r? foram inferiores a 0,2, enquanto apenas 0,59% excederam 0,5. O
decaimento de LD também foi avaliado como a variagdo do valor médio de r? ao

longo das distancias entre os SNPs para cada cromossomo.

R Square
& =
o

]
0 500000 1000000 1500000 2000000 2500000 3000000 3500000 4000000 4500000 5000000
Distance

Figura 3. Decaimento do desequilibrio de ligagdo entre pares de marcadores de
polimorfismo de nucleotideo unico (SNP) em fungéo da distancia fisica em pares de

bases (pb), com base na analise de 18 cromossomos na cultura da mandioca.

3.4. Mapeamento associativo
Com base na GWAS de 16.790 SNPs distribuidos em 18 cromossomos de
mandioca, foram identificados marcadores significativos pelo modelo GLM para

algumas doencgas apos a correcdo de Bonferroni (p<0,05). Nos demais modelos
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(FarmCPU, MLM e CMLM), ndo foram encontrados SNPs significativos para
nenhuma das quatro doengas em estudo. De acordo com os graficos de Manhattan
foram identificados cinco SNPs significativos com efeitos aditivos para a resisténcia

a antracnose, mancha branca e queima das folhas (Figura 4).
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Figura 4. Graflco E
Polymorphism (SNP) associados a resisténcia a antracnose (A), mancha parda (B),
mancha branca (C) e queima das folhas (D) pelos modelos CMLM, MLM, FarmCPU,
e GLM, de dentro para fora do circulo, respectivamente. A linha vermelha pontilhada
indica o valor do threshold (limite) para declarar associagao significativa, de acordo

com a corregao de Bonferroni (p<0,05).

Os SNPs associados a resisténcia a antracnose foram localizados no

cromossomo 7 na posigao (S7-1197325), com uma variancia fenotipica de 7,07% e
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um p-valor de 5,61 (Figura 4). O SNP S7-1197325 estd posicionado no gene
Manes.07G011900.1, descrito como "Sec317-related protein" (Tabela 1). No caso da
resisténcia a mancha branca foram identificados trés SNPs localizados em
cromossomos distintos (3, 5 e 16) (Figura 4). Os SNPs significativos explicaram
variancias fenotipicas de 1,41%, 3,57% e 1,56%, com p-valores de 5,83, 6,52 e 6,07,
respectivamente. Os SNPs significativos associados a mancha branca foram
encontrados nas posi¢cdes (S3-421126), (S5-5050172) e (S16-20450490), cuja
localizag&o coincide com os genes "cyclic nucleotide-gated ion channel 14-related",
"cw-type zinc-finger protein" e "transcriptional corepressor leunig" (Tabela 1),
correspondentes aos genes Manes.03G005100.1, Manes.05G066000.1 e
Manes.16G063800.1, respectivamente. Para a queima das folhas, foi identificado
apenas um SNP significativo localizado no cromossomo 17, posicéo (S17-944736)
(Figura 4), com uma variancia fenotipica de 6,82% e um p-valor de 5,63. Este SNP
esta localizado no gene Manes.17G003000.1, descrito como "Amino acid
transporter' (Tabela 1).

Com base nos SNPs significativos identificados para as manchas foliares
verificou-se seus efeitos com base nos possiveis gendtipos, sendo 0: homozigoto
para o alelo de referéncia, 1: heterozigoto, e 2: homozigoto para o alelo alternativo.
O SNP S7-1197325 para resisténcia a antracnose apresentou efeitos aditivos
(aumento da regresséo linear) com valor de 0,31 na substituigdo alélica, referente a
resisténcia a doenca da antracnose na cultura da mandioca (Figura 5). No caso da
resisténcia a mancha branca, os SNPs S3-421126, S5-5050172 e S16-20450490,
também apresentaram efeito aditivo (aumento da regressao linear) com valores
referentes a 0,18, 0,21, e 0,20 na substituicao alélica, respectivamente. Para queima
das folhas o SNP S17-944736 apresentou efeito aditivo (reducéo da regressao

linear) com valor de 0,17 na substituicdo alélica de referéncia (Figura 5).
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Figura 5. Box plots referente aos diferentes tipos de efeitos dos Single Nucleotide
Polymorphism (SNP) significativos para antracnose, mancha branca, mancha parda
e queima das folhas na cultura da mandioca para os marcadores chr7:1197325;
chr3:421126; chr5:5050172; crh16:20450490 e chr17: 944736; respectivamente.
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Tabela 1. Relagcao de marcadores single-nucleotide polymorphism (SNP) com associacdo marcador-caracteristica corrigidos pelo
teste de Bonferroni (p<0,05) para resisténcia a antracnose (Anth); mancha branca (WhLs); mancha parda (BrLs) e queima das folhas
(BILs) na cultura da mandioca.

Cromos P-valor
Caracteristica Modelo Efeitos SNP Transcrito Descrigéao Funcgéao
somo (-log10)
Antracnose GLM Add S7-1197325 7 5,61 Manes.07G011900.1 Sec31-related protein WD40-repeat-containing domain
Cyclic nucleotide-gated ion Cyclic nucleotide-binding
Mancha Branca GLM Add S3-421126 3 5,83 Manes.03G005100.1
channel 14-related domain
Zinc finger, RING/FYVE/PHD-
Mancha Branca GLM Add S5 - 5050172 5 6,52 Manes.05G066000.1  Cw-type zinc-finger protein )
ype
Transcriptional corepressor
Mancha Branca GLM Add S16 - 20450490 16 5,60 Manes.16G063800.1 leuni WD40-repeat-containing domain
eunig
Queima das ) ) Amino acid/polyamine
GLM Add S17 - 944736 17 5,63 Manes.17G003000.1 Amino acid transporter

Folhas transporter |
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4. DISCUSSAO
4.1. Correlagées e agrupamento dos genétipos com base nos dados
fenotipicos e genotipicos de resisténcia a doengas

A selecao de fontes de resisténcia € uma etapa fundamental para o
manejo efetivo das manchas foliares da cultura da mandioca. Entretanto, para
que os programas de melhoramento obtenham sucesso, além da disponibilidade
de fontes de resisténcia, é fundamental conhecer a complexidade da heranca da
resisténcia, além de dispor de processos eficientes de selecao dentro do
melhoramento (BROWN, 2015), que se baseiam em paréametros genéticos e
correlagdes que podem indicar estratégias de selegcao mais eficientes.

Ao avaliar o desempenho dos gendétipos de mandioca por dois ciclos de
producao em area inoculada artificialmente, observou-se que a severidade das
manchas foliares apresentou correlagao positiva de magnitudes moderadas e
altas entre as quatro manchas. As correlagdes da resisténcia a antracnose x
mancha branca, mancha parda e queima das folhas (variagdo entre 0,549 e
0,589), e entre resisténcia a mancha branca x mancha parda e queima das folhas
(0,656 e 0,665, respectivamente) foram de moderada magnitude. A maior
correlacao foi observada entre a resisténcia a mancha parda x queima das folhas
(0,96).

Essa elevada correlagéo pode surgir devido ao desequilibrio de ligagéo
ou pleiotropia (quando um unico gene apresenta multiplos efeitos bioldgicos nao
relacionados ou regulacdo compartihada de multiplos genes) (CHEN e
LUBBERSTEDT 2010). Tanto a pleiotropia quanto o desequilibrio de ligagao
contribuem para a existéncia de relagdes complexas observadas entre diferentes
caracteristicas, destacando a natureza complexa das interagcbes genéticas e
seus efeitos nas correlagdes de caracteristicas (NANDUDU et al.,2024).

Estudos em outras culturas tem demostrado correlacbes entre a
resisténcia a diferentes doengas. Nganga et al. (2022), avaliaram a resisténcia a
doencas foliares na cultura do arroz cultivado no Quénia, os autores verificaram
que brusone (Magnaporthe grisea) apresentou correlagdo de alta magnitude
(0,96) nos diferentes locais de producao de arroz (Busia e Kisumu (ocidental) e
no condado de Kirinyaga (central). Quando comparado com a mancha marrom
das folhas que apresentou correlagdo de magnitude moderada (0,49). Esses

resultados se assemelham aos encontrados no presente estudo, onde a mancha
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parda e queima das folhas apresentaram altos valores de correlagéo, enquanto
as demais apresentaram valores moderados para incidéncia dos acessos
avaliados no presente estudo.

A DAPC dos dados fenotipicos de resisténcia as manchas foliares,
explicou 100% da varidncia dos dados, embora com elevada sobreposicao entre
0s gendtipos dos trés grupos identificados com base nestes dados. Para os
dados genotipicos apenas 1,57% da variancia genética foi captada no
agrupamento DAPC dos 837 gendtipos de mandioca em quatro grupos distintos.
Apesar disso, os agrupamentos ficaram bastante dispersos no grafico, indicando
elevada variabilidade genotipica entre eles, com base nos marcadores SNPs. O
alto numero de SNPs analisados (16,790) em comparagdo com apenas quatro
caracteristicas fenotipicas (resisténcia as quatro doencgas) pode ter contribuido
para explicar a maior captacdo de variabilidade com base nos marcadores
moleculares.

Marcadores SNPs permitem capturar variagbes em todo o genoma,
oferecendo uma visdo abrangente das diferengas genéticas entre os individuos.
Isso contrasta com caracteristicas fenotipicas, que muitas vezes sao limitadas
em numero e podem ser influenciadas por fatores ambientais, levando a uma
menor capacidade de distincdo entre os gendtipos (FADASON et al., 2022).
Estudos anteriores mostraram que o uso de dados genémicos, especialmente
quando em alta densidade, proporciona uma resolucao superior em analises de
agrupamento genético, devido a sua capacidade de captar tanto a variagcéo
genética entre populagdes quanto a diversidade genética dentro de populagdes
especificas (ROMERO NAVARRO et al., 2017). Além disso, os dados genéticos
permitem uma analise mais robusta, uma vez que capturam multiplas regiées do
genoma e nao sao limitados a expressao de caracteristicas especificas que
podem ou nao ser manifestadas devido a variagdes ambientais (ABDELLAOUI
et al.,, 2022). Essa abordagem tem sido especialmente util em estudos de
genética de populagdes, onde a identificacdo de estruturas populacionais e a
correlagdo com variagdes fenotipicas sdo fundamentais (RAJ et al., 2014;
FRICHOT et al., 2013).

O melhor agrupamento proporcionado pelos dados genémicos também
pode ser analisada pela capacidade destes dados em refletir a histéria evolutiva

e 0s processos de selecao que moldaram os genotipos analisados (CROSSA et
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al., 2017). Em contraste, os caracteres fenotipicos podem néao refletir
adequadamente a divergéncia genética, especialmente quando as
caracteristicas sdo controladas por multiplos loci ou estdo sujeitos a efeitos
pleiotropicos e epistaticos (WURSCHUM et al., 2012).

A ampla diversidade molecular presente no germoplasma deve ser
utilizada para auxiliar os programas de melhoramento na selegao de gendétipos
que possam ampliar a base genética e, consequentemente, desenvolver
variedades que possam ser resistentes a doengas e a0 mesmo tempo serem
portadores de caracteristicas agronémicas produtivas compativeis com as

expectativas dos agricultores (SIVAN et al., 2023).

4.2. Desequilibrio de ligagcao dos SNPs

O desequilibrio de ligagéo (LD) é avaliado por meio das associagdes nao
aleatérias entre pares de SNPs, cujos pardmetro r? tem sido um dos mais
utilizados para determinagao da significancia do LD (FLINT-GARCIA et al., 2003;
MANGIN et al., 2011; LIPKA et al., 2015). O decaimento do LD nos genétipos de
mandioca ocorreu rapidamente com o aumento da distancia fisica entre os loci
no genoma (sendo ~200 kb com r2? = 0,20 e ~500 kb com r? = 0,05). Em outros
estudos em mandioca no germoplasma brasileiro LD apresentou variagao de 15
a 20 kb com r2 = 0,20 avaliando o germoplasma de mandioca brasileiro (BRITO
et al., 2017).

O LD pode diferir entre populagcdes da mesma espécie e é influenciada
pelo tamanho e complexibilidade do genoma, padrbes de recombinacéo,
estrutura populacional e processos de reproducdo (WURSCHUM et al. al. 2013).
Em linhas endogamicas de milho as populagdes apresentaram decaimento LD
em intervalo de 100-500 pares de base (bp) (CHING et al., 2002). Ja na cultura
do arroz o decaimento do LD em variedades de clima temperado ocorreu a mais
de 500 bp, enquanto em variedades oriundas de regides tropicais ocorreu a ~150
bp (MATHER et al., 2007).

Processos de selecdo e domesticacao podem interferir fortemente no
comportamento do LD (SANTOS et al., 2021) e de modo geral, a determinagao
da magnitude do LD é de extrema importancia, uma vez que estas informagdes
estabelecem o nimero minimo de SNPs necessarios para diversos estudos,

incluindo estudos de associacdo e selecdo assistida por marcadores
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moleculares (GRENIER et al., 2015). As variagdes nos resultados de LD estao
diretamente relacionadas a complexidade e ao tamanho do genoma da espécie,
ao sistema reprodutivo e a quantidade de marcadores utilizados, que séo cruciais
para capturar com maior precisdo todas as variagdes genéticas existentes. Além
disso, fatores como deriva genética, estrutura populacional e selegao também
podem influenciar a extensao do LD (ALBUQUERQUE et al., 2018).

Espécies propagadas vegetativamente, como € o caso da mandioca,
apresentam um numero limitado de eventos de recombinagao, resultando em um
decaimento mais lento do LD (VOS et al., 2017). De acordo com Albuquerque et
al. (2018) o LD em genotipos de mandioca apresentou um decaimento entre 15
e 20 kb com r? = 0,20, que foi inferior ao detectado no presente estudo. Em
comparagao com espécies aldbgamas, como o milho, o decaimento do LD decai
em distancias geralmente inferiores a 1 kb considerando um r2 = 0,20 (ROMAY
et al., 2013), enquanto que em espécies autbgamas como a soja, o decaimento
do LD esta em torno de 500 a 1000 kb com r? = 0,20 (ZHOU et al., 2015,
BANDILLO et al., 2015).

4.3. Mapeamento de caracteristicas associadas as manchas foliares na
cultura da mandioca

Com base na analise do modelo GLM da GWAS, foram identificados cinco
SNPs significativos para todas as manchas foliares avaliadas, exceto para
mancha parda. Estes SNPs significativos foram localizados em regides génicas
com fungdes proteicas ja descritas, com atuagao nos mecanismos de defesa da
planta contra estresses biodticos e abidticos. A identificacdo desses genes
subjacentes a QTL envolvidos na resisténcia a doengas da parte aérea da
mandioca, possibilita implementacdo da selecdo assistida por marcadores
(MAS) em busca dos gendétipos mais resistentes em populagées melhoradas
(WILLE et al., 2018).

O Manes. 07G011900.1, ligado ao marcador S7-1197325 e descrito como
“Sec31-related protein” contém repeticoes WD40 envolvidas em interacbes
proteina x proteina ou proteina x DNA, cujas fung¢des estdo relacionadas a
estruturagdo, montagem ou regulagdo de complexos poliproteicos ativos
(STIRNIMANN et al., 2010; XU e MIN, 2011). As “Sec31-related protein” estédo

associadas a diversos processos biolégicos, como tradugao de sinal, regulacéo
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de transcricao, modificacao da cromatina, resposta a danos, biogénese do RNA
ribossémico, montagem de citoesqueleto, controle do ciclo celular e apoptose
(XU e MIN, 2011; TAN et al., 2021), além de estarem envolvidas na tolerancia a
determinados tipos de estresses (TAN et al., 2021), a exemplo do seu papel no
acumulo de oxido nitrico e fechamento dos estdmatos sob estresse hidrico em
Arabidopsis (LIU et al., 2017), bem como na regulagao de resposta a estresses
salinos e osmotico na cultura do trigo (KONG et al., 2015).

O SNP S3-421126 presente no Manes. 03G005100.1 esta associado a
“Cyclic nucleotide-gated ion channel 14-related” que possuiimportante papel nas
vias de sinalizagdo de plantas, nos processos de crescimento e
desenvolvimento, bem como em respostas a varios estresses como moléculas
de sinalizagdo de processos fisiologicos fundamentais para respostas a
estressores. Também funciona como transportador de calcio para dentro das
células fornecendo um modelo catibnico para producado de oxido nitrico (NO)
induzindo resposta imune da planta a patégenos (DUSZYN et al., 2019). A
“Cyclic nucleotide-gated ion channel 14-related” foi descrita em trabalhos com
foco na interagdo planta x patégeno em trigo (GUO et al.,, 2018), além da
associagdo com genes relacionados a estreses hormonais, bidticos e abioticos
em arroz (NAWAZ et al., 2014)

O SNP S5-5050172, associado ao Manes.05G066000.1 é descrito como
“cw-type zinc-finger protein” que possui uma grande diversificagdo de fungdes
biologicas associadas a ligacdo de proteinas ao DNA/RNA, e a fatores de
crescimento, desenvolvimento e estresses abibticos, apresentando dominio
estrutural altamente resistente. A funcado de ligagdo do DNA dessa classe de
proteinas (rica em leucina) determina uma fung¢ao reguladora em condi¢des de
estresse. As proteinas se ligam aos acidos nucleicos para fungao ou participagao
no processo de regulacdo transcricional ou translacional, a presenca dessas
proteinas foi relatada em genes de resisténcia a doengas em diversas culturas
como batata, arroz e Arabidopsis (HAN et al., 2021). Além disso, estudos
recentes reportaram que a “cw-type zinc-finger protein” pode estar ligada a
diferentes vias de sinalizagao, atuando na resisténcia da planta contrafatores
abiodticos na cultura do pepino (CHEN et al., 2020).

O SNP S16-20450490, identificado no Manes.16G063800 esta associado

ao “Transcriptional corepressor leunig” que também contém repeticdo WD40
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predominantes em eucariontes e que tem como como fungao basica servir como
sustentacdo para interacdes proteinas x DNA. As proteinas contendo WD40
estdo envolvidas nos mecanismos fundamentais, como tradugdo de sinal,
modificagdo da cromatina e regulagdo da transcricdo, estando também
envolvidos em uma ampla variedade de processos vegetais, como por exemplo,
divisao celular, sinalizagdo luminosa, desenvolvimento floral, imunidade inata e
metabolismo secundario (HU et al., 2017). As proteinas WR40 também estao
envolvidas em uma gama de processos celulares, que vao desde respostas de
defesa ao metabolismo secundario e tolerdncia ao estresse abiotico
(GUERRIERO et al., 2015; MILLER et al., 2016), até em vias de crescimento e
desenvolvimento, além de respostas a estresses abioticos (HU et al., 2018).

O Manes.17G003000.1 descrito por “Amino acid transporter’ foi
colocalizado com o SNP S17-944736. Este gene tem fungao geral nas plantas,
ja que o transporte de aminoacido tanto intracelular como para locais distantes
€ regulado através do sistema de transporte do xilema e floema (GONG e
MASCLAUX-DAUBRASSE, 2018). Além de auxiliar no crescimento dos 6rgéos
vegetais, os aminoacidos tém importancia no transporte de nutrientes atraves
dos compartimentos subcelulares, como os cloroplastos, vacuolo, peroxissomo
e mitocédndrias, ajudando assim a manutengao do pool de nitrogénio organico de
forma geral (DINKELOO et al., 2018). Além disso, os "Amino Acid Transporters"
sdo responsaveis pela sintese de compostos relacionados a atividades de
defesa das plantas (TROVATO et al.,, 2021). Muitos compostos defensivos
vegetais sdo derivados da atividade dos genes codificadores desses
transportadores. Um exemplo sdo os glucosinolatos, metabolitos secundarios
comumente encontrados em Brassicales, que sdo essenciais para a defesa da
planta contra patégenos (ZEIER, 2013). Portanto, o metabolismo de
aminoacidos € essencial para a biossintese de muitos compostos que achem no
sistema de defesa das plantas (YUE et al., 2021).

Apesar da maioria das analises com base na GWAS serem realizadas
levando em conta apenas efeitos aditivos, os efeitos de dominéancia e
sobredominancia, também desempenham papeis importantes na expressao de
algumas caracteristicas (TAN e INGVARSSON, 2022). Entretanto, os cinco
SNPs significativos encontrados nesse estudo apresentaram

predominantemente efeitos aditivos. Relatos em mandioca mencionam a
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identificacdo de efeitos aditivos para caracteristicas de qualidade de raizes, a
exemplo do teor de matéria seca nas raizes (MBANJO et al., 2021)

Ewa et al. (2021) utilizaram marcadores SNPs com o objetivo de identificar
QTLs relacionados a caracteristicas produtivas e de resisténcia a doencas em
ambientes de estresse hidrico, identificou trés QTLs com efeitos aditivos para
altura das plantas localizados nos cromossomos 1, 3 e 7, explicando uma
variagao fenotipica que variou de 4,5% a 8,0%. Para retencéo foliar, dois QTLs
situados nos cromossomos 6 e 21 foram identificados, sendo que o QTL
localizado no cromossomo 6 apresentou efeito aditivo, enquanto o QTL no
cromossomo 21 apresentou acdo dominante. No caso da resisténcia ao mosaico
da mandioca (CMD), os pesquisadores identificaram trés QTLs com efeitos
aditivos localizados nos cromossomos 2, 5 e 6. Outra doenga de grande
importancia agrondbmica em mandioca (Cassava Brown Streack Disease —
CBSD) também apresentou efeito aditivo para resisténcia presente nos parentais
Namikonga (resistente) e Albert (suscetivel). Os efeitos aditivos do parental
resistente reduziu o score do CBSD nas progénies avaliadas. Portanto, esses
SNPs de acao aditiva identificados em mandioca para resisténcia a diversas
doengas indicam que o uso abordagens de melhoramento genético que utilizem
autofecundacéo e selegao recorrente podem ser mais adequadas para aumentar
as frequéncias alélicas dessas caracteristicas desejaveis.

Uma excecdo as doencas avaliadas foi a mancha parda, na qual nao foi
possivel identificar nenhum SNPs significativos, independentemente dos
modelos GWAS testados. Mesmo com a adocao de inoculagbes artificiais para
homogeneizar a distribuicdo dos patégenos na area, as complexas interacdes
no campo podem nao refletir bem o fendtipo desejado, e com isso impedir a
deteccao de efeitos genéticos via mapeamento associativo. No futuro, espera-
se implementar plataformas de fenotipagem em condi¢cbes controladas para
mancha parda na tentativa de reduzir os efeitos ambientais e com isso obter
fenotipos mais adequados para a identificagdo de QTLs associados ao carater.

A necessidade de variedades de mandioca com resisténcia a multiplos
patébgenos € cada vez mais importante para a seguranga alimentar e
desenvolvimento econémico (BRITO et al., 2017; OLIVEIRA et al., 2017). As
manchas foliares que afetam a cultura sdo comuns em areas de cultivo de

mandioca, entretanto, pouco se sabe sobre elas e com isso ha a necessidade de
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informacgdes sobre seus agentes patogénicos, epidemiologicos e métodos de
controle (REDDY, 2015; COSTA et al., 2020). Uma vez identificada as fontes de
resisténcia, é indispensavel o estabelecimento de estratégias que permitam o
acumulo gradual de alelos favoraveis que possam controlar a resisténcia as
manchas foliares. Contudo, qualquer metodologia inovadora para captagao da
resisténcia a doengas precisa estar dentro de um contexto genético que venham
a atender as caracteristicas agrondmicas de interesse (SUMMERS e BROWN,
2013). A deteccado de elevada variabilidade genotipica no germoplasma de
mandioca e a predominéncia dos efeitos aditivos dos QTLs para resisténcia a
antracnose, mancha branca, mancha parda e queima das folhas podem vir a
contribuir para selecdo de genes candidatos e utilizagdo de ferramentas de
selecdo assistida visando otimizar os ganhos genéticos nos programas de

melhoramento da espécie.

5. CONCLUSAO

Apesar da maior variabilidade molecular (baseada em SNPs) em
comparagao com a variagao fenotipica para resisténcia a antracnose, mancha
branca, mancha parda e queima das folhas, foi possivel identificar QTLs
associados a resisténcia.

O estudo GWAS permitiu o entendimento de alguns mecanismos de
resisténcia as manchas foliares em mandioca além de fornecer perspectivas
para estudos de analise funcional, identificacdo e anotagbes de novos genes
relacionados aos QTLs identificados. Um total de cinco genes candidatos foram
identificados, e a validagao dos mesmos possibilitara a utilizacdo de marcadores
moleculares funcionais associadas a resisténcia para posterior screening de
germoplasma e de populagdes segregantes para identificacdo de clones
promissores quanto a resisténcia as principais manchas foliares que acometem
a cultura da mandioca.

Embora a elevada correlagdo entre as doencgas, indique a possibilidade
de haver genes de resisténcia em comum, nossos resultados identificaram QTLs
em distintos cromossomos, a exemplo do cromossomo 7 para resisténcia a
antracnose; cromossomos 3, 5 e 16 para resisténcia a mancha branca e
cromossomo 17 para resisténcia a queima das folhas. Mesmo com elevada

correlagdo entre mancha parda x queima das folhas (0,96), nao foi possivel
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identificar nenhum QTL para a mancha parda, o que indica a necessidade de
aperfeicoar a fenotipagem para melhor captacdo dos efeitos genéticos

associados a essa caracteristica.
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FENOTIPAGEM DE ALTO RENDIMENTO PARA CARACTERES
AGRONOMICOS EM MANDIOCA UTILIZANDO IMAGEAMENTO AEREO

RESUMO: A fenotipagem em larga escala com uso de aeronaves remotamente
pilotadas tem sido considerada uma importante ferramenta para selecao de
plantas. Esse estudo teve como objetivo estimar as correlagdes entre dados
agrondmicos e indices de vegetacao (V) obtidos em diferentes alturas de voo,
além de selecionar modelos de predicdo para avaliar o potencial de uso do
imageamento aéreo nos programas de melhoramento de mandioca. Diversos IV
foram obtidos e analisados via modelos mistos para obtencdo dos preditores
lineares nao viesados, parametros de herdabilidade e correlagcdes com diversos
atributos agronémicos. Os IV também foram utilizados para construgcdo de
modelos de predicdo dos atributos agrondmicos. O imageamento aéreo
apresentou alto potencial para estimar a altura das plantas, independentemente
da altura de voo (r = 0,99), embora voos em menor altura (20 m) tenham
resultados em menor viés nas estimativas dessa caracteristica. Os sensores
multiespectrais apresentaram correlagdes mais altas em comparagdo com o
RGB, especialmente para vigor, produtividade da parte aérea e raizes frescas (-
0,40 = r<0,50). As herdabilidades dos IV em diferentes alturas de voo variaram
de moderadas a elevadas (0,51< HZ,;;.< 0,94), independentemente do sensor
utilizado. Os melhores modelos de predicdo foram observados para as
caracteristicas vigor das plantas e teor de matéria seca, usando modelos
Generalized Linear Model with Stepwise Feature Selection (GLMSS) e K-Nearest
Neighbor (KNN). A capacidade preditiva do teor de matéria seca aumentou com
a altura de voo para o modelo GLMSS (R?= 0,26 para 20 m e R?= 0,44 para 60
m), enquanto o vigor das plantas variou de R?= 0,50 para 20 m e R?= 0,47 para
40 m no modelo KNN. Nossos resultados indicam a possibilidade de
implementacédo pratica da fenotipagem de alto rendimento via imageamento

aéreo para uma rapida e eficiente selegdo em programas de melhoramento.

Palavras-chave: Manihot esculenta Crantz, ARP, predicéo, indices vegetativos
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HIGH-THROUGHPUT PHENOTYPING FOR AGRONOMIC TRAITS IN
CASSAVA USING AERIAL IMAGING

ABSTRACT: Large-scale phenotyping using remotely piloted aircraft has been
considered an important tool for plant selection. This study aimed to estimate the
correlations between agronomic data and vegetation indices (VIs) obtained at
different flight altitudes and to select prediction models to evaluate the potential
use of aerial imaging in cassava breeding programs. Various VlIs were obtained
and analyzed using mixed models to derive the best linear unbiased predictors,
heritability parameters, and correlations with various agronomic traits. The Vls
were also used to build prediction models for agronomic traits. Aerial imaging
showed high potential for estimating plant height, regardless of flight altitude (r =
0.99), although lower altitude flights (20 m) resulted in less biased estimates of
this trait. Multispectral sensors showed higher correlations compared to RGB,
especially for vigor, shoot yield, and fresh root yield (-0.40 < r < 0.50). The
heritabilities of Vls at different flight altitudes ranged from moderate to high (0.51<
HZ,uisS 0.94), regardless of the sensor used. The best prediction models were
observed for the traits of plant vigor and dry matter content, using Generalized
Linear Model with Stepwise Feature Selection (GLMSS) and K-Nearest Neighbor
(KNN) models. The predictive ability for dry matter content increased with flight
altitude for the GLMSS model (R? = 0.26 at 20 m and R?= 0.44 at 60 m), while
plant vigor ranged from R%= 0.50 at 20 m to R?= 0.47 at 40 m in the KNN model.
Our results indicate the practical potential of implementing high-throughput
phenotyping via aerial imaging for rapid and efficient selection in breeding

programs.

Keywords: Manihot esculenta Crantz, RPAs, prediction, vegetation indices
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1. INTRODUGAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € uma espécie produtora de
raizes tuberosas de grande importancia mundial, sendo a quarta cultura de maior
relevancia apos o trigo, arroz e milho (HORMHUAN et al., 2020). Essa cultura
caracteriza-se por ser uma rica fonte de amido para uso na alimentagcao humana,
animal e em diversas aplicagbes industriais (JANSSON et al., 2009;
HORMHUAN et al., 2020), sendo considerada a principal fonte de calorias em
paises em desenvolvimento, sobretudo no continente africano e asiatico
(TOMLINSON et al., 2018).

A Nigéria € lider em producdo de raizes de mandioca, seguida pela
Republica Democratica do Congo, Tailandia e Gana, com uma produgéo de
60,00; 41,01; 28,99; e 21,81 milhdes de toneladas de raizes, respectivamente
(FAO, 2022). Atualmente, o Brasil € o quinto maior produtor, com produgao de
18,2 milhdes de toneladas em uma area aproximada de 1,2 milhdes de hectares,
e rendimento médio de 14,9 t.ha' (FAO, 2022). A mandioca apresenta alta
adaptabilidade edafoclimatica e produtividade relativamente elevada quando
comparada a cereais, mesmo quando cultivada em solos de baixa fertilidade e
sujeitos a estresse hidrico (BURNS et al., 2010; JARVIS et al., 2012).

O desenvolvimento de novas cultivares tem sido uma das principais linhas
de acao para o incremento da produtividade, qualidade de raizes e resisténcia a
doencgas (ANDRADE et al.,, 2019). Apesar disso, a sele¢cado de cultivares nos
programas de melhoramento é dificultada devido a realizagdo de avaliagbes
fenotipicas de modo convencional (muitas vezes de forma manual), o que
geralmente demanda alto custo e baixo rendimento diario, 0 que acaba sendo
um fator limitante na avaliagdo de um grande numero de individuos, podendo
levar a diminuicdo da precisdo experimental e consequentemente a selecio de
gendtipos superiores para maximizagcdo do ganho genético (ROSHER et al.,
2014). Portanto, a adogdo de novas abordagens que permitam mitigar os
problemas mencionados anteriormente, pode aprimorar a qualidade da coleta de
dados, permitir o aumento no tamanho das populagdes de melhoramento, e
ainda otimizar o uso dos recursos financeiros e humanos (CHAWADE et al.,
2019).

A fenotipagem em larga escala com a utilizagdo de aeronaves

remotamente pilotadas (ARPs) é considerada uma das mais importantes
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ferramentas atuais para otimizacdo dos ganhos genéticos nos programas de
melhoramento, pois permite obter informacodes Uteis para a sele¢ao de plantas
em diversas espécies (QUIROS et al., 2019; ZHAO et al., 2019). Os ARPs sao
eficazes para monitorar parametros de crescimento das culturas, como
biomassa (FU et al., 2014), indice de area foliar (VERGER et al., 2014; LIANG
et al., 2015), teor de clorofila (HABOUDANE et al., 2004), vigor e produtividade
(HARMSE et al., 2022), que podem ser estimados através dos indices de
vegetacao (ZHOU et al., 2017).

Os indices de vegetacdo sdo combinagbes matematicas simples e
eficazes para avaliagdes quantitativas e qualitativas de caracteristicas como
cobertura vegetal, vigor, taxa de crescimento, dentre outras (XUE e SU, 2017).
Os principais indices vegetativos utilizam valores de refletancia em trés faixas de
comprimento de ondas (visivel, borda vermelha e infravermelho préximo), além
disso reduzem o volume de dados a serem analisados e facilitam estimativas de
variaveis biofisicas estruturais e fisiolégicas da vegetacao (QIAN et al., 2019). O
calculo dos indices de vegetagao é realizado por combinagdes matematicas dos
valores da reflectancia (FORMAGGIO e SANCHES, 2017), que tem por objetivo
avaliar e caracterizar a cobertura vegetal, sendo que estes dados, por sua vez,
sdo associados as caracteristicas fisiolégicas das plantas (PEZZOPANE et al.,
2019).

Dentre os inumeros indices vegetativos destacam-se o Normalized
Difference Vegetation Index (NDVI) (ROUSE et al., 1973), que utiliza canais
espectrais da refletancia espectral (R) e infravermelho préximo (IVP). O NDVI é
muito utilizado em razdo da sua alta resposta a variagdes do vigor da vegetacao
(FORMAGGIO e SANCHES, 2017), alta sensibilidade aos pigmentos
fotossintéticos, permitindo identificar, caracterizar a distribuicdo espacial e a
evolucao da vegetagao ao longo do tempo (BERNARDI et al., 2014). As faixas
espectrais do verde e do vermelho podem servir como indicadores de
crescimento e desenvolvimento das plantas. O indice Normalized Difference
Green/Red Normalized green red difference index (NGRDI), por exemplo, possui
grande potencial para estimar a fracdo da vegetagdo, biomassa verde,
alteragdes na clorofila foliar e indicar diferengas na fenologia vegetal (HUNT et
al., 2005). O indice vegetativo de clorofila (GLI) que representa a alteragéo da

vegetacao indicando, plantas vivas, mortas e o solo exposto, tem demonstrado
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resultados robustos na identificacdo de variagdes na clorofila foliar, podendo-se
assim ser utilizado como fator indicativo de degradacdo da vegetacao
(BALLESTROS et al., 2018).

Em estudo recente na cultura da mandioca, Selvaraj et al. (2020)
apresentaram resultados promissores na predicao da produtividade de raizes
com base no uso de indices vegetativos a exemplo do Green Normalized
Difference Vegetation (GNDVI) e Normalized Difference Red Edge Index
(NDRE), demonstrando grande potencial na fenotipagem rapida de grandes
populacdes de melhoramento para a sele¢ao de novas variedades. Em espécies
como milho e trigo também existem relatos de sucesso na predicdo de atributos
produtivos utilizando dados de imageamento aéreo. Maresma et al. (2016)
utilizaram diversos indices vegetativos e reportaram que o indice Wide Dynamic
Range Vegetation Index (WDRVI) foi o mais acurado para prever o rendimento
de graos no milho (Zea mays L.) e ainda determinar se uma aplicacdo de
cobertura adicional de nitrogénio antes da floragcdo seria necessaria para
aumentar a produtividade. Na cultura do trigo, Kyratzis et al. (2017) analisaram
indices vegetativos em um conjunto de vinte variedades submetidas ao déficit
hidrico e reportaram que a capacidade preditiva dos indices foi afetada pela
fenologia da planta. Ainda de acordo com esses autores, o indice GNDVI
apresentou maior eficiéncia discriminativa como preditor do rendimento de graos
quando registado em fases reprodutivas iniciais.

Os modelos de predigcdo apresentam grande eficiéncia em determinar
uma série de caracteristicas além de ajudar a priorizar aquelas de importancia
agrondmica a serem coletadas em campo. Isto é especialmente util para reduzir
os custos de fenotipagem dos programas de melhoramento (SILVA et al., 2019).
Na cultura da mandioca os modelos de predicdo devem considerar indices que
indiguem a capacidade dos gendtipos de producido de biomassa da parte aérea,
mas principalmente a produtividade de raizes.

Alguns estudos ja demonstraram que caracteristicas relacionadas a
biomassa da parte aérea, didmetro da raiz e densidade de ramificagcdo tém
potencial para uso como preditores da eficiéncia hidrica e de nutrientes no
campo, tornando-os Uteis para a selecdo de gendtipos de mandioca durante a
fase inicial de crescimento (ADU et al., 2018). Entretanto, existem desafios para

a implantagao dos modelos de predi¢ao na agricultura, como a falta de amplas
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bases de dados, o alto custo de sensores e outras tecnologias além da
necessidade de capacitacido especializada para desenvolver e manter as
diferentes solugdes técnicas para uso pratico dessas novas abordagens
(ELBASI et al.,, 2023). No entanto, a medida que mais espécies agricolas
implementam a agricultura de precisdo, coletem, armazenem e disponibilizem
mais dados, os lucros potenciais da implementacao dos modelos de predicdo na
agricultura tornar-se-ao mais evidentes. Embora os modelos de predigdo de
atributos de importancia econémica ainda estdo numa fase inicial, os resultados
preliminares das predi¢des sao promissores (RASHID et al., 2021).

Dentre os diversos fatores que mais impactam nas predigbes, a altura de
voo & um parametro determinante para o sucesso nas correlacdes/predicdes por
apresentar relacdo direta com a resolugao espacial das imagens (HU et al.,
2019). Mesas-Carrascosa et al. (2016) afirmaram que quanto maior o niumero de
imagens coletadas melhores serdo os resultados das resolugdes espaciais, ou
seja, a resolucdo espacial esta diretamente relacionada com a altura do voo e
poderia ser predefinida para a obtengdo de imagens com maior riqueza de
detalhes.

Considerando a necessidade de desenvolvimento de metodologias de
fenotipagem de alto rendimento para otimizar a selegdo dos programas de
melhoramento de mandioca, o presente estudo teve como obijetivos: |) avaliar a
correlagdo entre dados agronOmicos e indices de vegetagdo obtidos em
diferentes alturas de voo; (ll) selecionar a melhor altura de voo para avaliagcao
em genotipos de mandioca para avaliagdes de produtividade e qualidade de raiz
e (Ill) selecionar modelos de predi¢cao de caracteristicas agrondmicas utilizando

indices de vegetacao obtidos de imagens aéreas em diferentes alturas de voo.

2. MATERIAIS E METODOS
2.1 Material vegetal e condugao experimental
O experimento foi implantado em junho de 2021, na Fazenda Botelho
(Latitude 11°48’ 7.24’ S, e Longitude 38°22’ 27.53” O e altura média de 224 m)
situada na zona rural do municipio de Inhambupe (BA). O clima da regido é
tropical quente e subumido, com temperatura média anual de 34° C, umidade
relativa do ar média anual de 82%, com pluviosidade média anual de 1.100 mm

concentrada nos meses de marco a agosto, seguida de meses mais quentes
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(setembro a fevereiro). Foram avaliados 36 clones de mandioca do ensaio
avancado de rendimento (UYT). O delineamento foi em blocos casualizados
(DBC) com trés repeticbes e parcelas constituidas por trés linhas de 7 plantas
cada. A lista dos clones e sua genealogia é apresentada na Tabela S1.

O preparo do solo consistiu em uma aragéo e duas gradagens, seguido
da abertura de sulcos de plantio com aproximadamente 15 cm de profundidade.
O plantio foi realizado manualmente no periodo das chuvas na regiao durante o
més de maio de 2021 utilizando manivas de 16 a 18 cm de comprimento,
seguindo as recomendagdes e praticas agricolas para a cultura em termos de

adubacao e controle de pragas (SILVA et al., 2018).

2.2 Avaliagao das caracteristicas agronémicas

Além dos indices vegetativos em diferentes alturas de voo, foram
avaliados os seguintes dados produtivos: I) PTR: produtividade de raizes frescas
(t.ha™); II) PPA: produtividade da parte aérea (t.ha™); Ill) MF: resisténcia a
manchas foliares, avaliado com base na escala de notas onde: 0 = Sem
sintomas, 1 = 25% das folhas afetadas, 2 = > 50% das folhas afetadas, 3 = Folhas
afetadas no ter¢co médio e inferior, 4 = Incidéncia leve distribuida ao longo de
toda a planta, 5 = Incidéncia moderada, 6 = Desfolha completa da planta; V) RF:
retencao foliar, com uso de escala de notas, em que 1 = menos 5% de retencao
foliar, 2 = entre 6 e 15% de retencao foliar, 3 = entre 16 e 30% de retencao foliar,
4 = entre 31 e 50% de retencao foliar, 5 = mais de 50% de retencgao; V) VG: vigor
das plantas, avaliado com base em escala de notas em que 1 = baixo vigor, 3 =
vigor intermediario, 5 = alto vigor; e VI) DMC: teor de matéria seca nas raizes
(%), obtido pela pesagem de 3 a 5 kg de raizes por parcela, para se obter o peso
no ar e na agua, utilizando-se o meétodo gravimétrico proposto por Kawano et al.
(1987).

2.3 Aquisicao das imagens
A aquisicao das imagens RGB e multiespectrais foi realizada com uso do
ARP DJI Phantom 4 Pro V2. A camera RGB possui distancia focal de 8,8 mm
com tela de 5,5 polegadas e sensor CMOS de 1 polegada e resolugdo de 20
megapixels. Ja a camera multiespectral Micasense modelo Rededge-M

apresenta distancia focal fixa de 5,4 mm, sensores de resolugéo de 1280 x 980
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pixels e cinco bandas espectrais diferentes (Tabela S2).

A coleta das imagens da ARP foi realizada em condigdes meteoroldgicas
favoraveis como céu uniforme entre os horarios de 10 e 14 horas, horarios com
maximo angulo da irradiagéo solar direta sobre o ensaio. O aplicativo Dji Pilot foi
utilizado para controlar o caminhamento e velocidade do ARP durante a
fenotipagem com 90% de sobreposi¢cao das imagens.

As imagens foram coletas em diferentes alturas (20, 30, 40 e 60 m) para
estimar a melhor altura de voo para predicdo dos dados fenotipicos. Para
aprimoramento e precisao da localizagdo das parcelas experimentais antes da
realizacdo de cada voo foram utilizados pontos de controle de solo (GCP) pelo
posicionamento de alvos ao redor e dentro da area. Para a medicdo desses
pontos foi utilizado sistema Emlid Reach RS+ GNSS com precisao de 2 cm no

sistema de coordenadas.

2.4Construcao e processamento dos ortomosaicos e calibragao
radiométrica

As imagens foram processadas no software Agisoft Metashape (verséo
1.5.5) seguindo o fluxo de trabalho de processamento de imagens, considerando
o seu alinhamento, geragcéo de nuvens esparsas a partir do alinhamento das
fotos, preparagdo da nuvem densa, criagdo de malha para visualizagado 3D e
nitidez da imagem, ortorretificagdo e exportagdo dos ortomosaicos finais do
campo (Agisoft LLC, 2021).

A calibragcdo radiométrica foi realizada para produzir imagens
multiespectrais e hiperespectrais que fornegam informagdes que estejam de
acordo com o referencial radiométrico conhecido. O pré-processamento da
imagem do sensor MicaSense RedEdge utilizou a férmula de conversao
radiométrica fornecida pela MicaSense (https://support.micasense.com/hc/en-
us/articles/115000351194-RedEdge-Camera-Radiometric-Calibration-Model),

que converte os valores dos numeros digitais (DN) em valores absolutos de

DP—PBL

. a . , a
radiancia espectral, com base na férmula: L = V(x,y) X =% x ——2—
g tetazy—astey

em que

L é a radiancia espectral; V(x,y) € a fungao polinomial de vinhetagem no pixel
(x,y); a4, a, e az sao os coeficientes de calibracdo radiométrica; g é a

configuragcdo de ganho do sensor; p é o valor DN normalizado; pg, € O
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deslocamento do nivel preto; e t, € o tempo de exposigdo da imagem. Todos os
parametros necessarios para o calculo da radidncia espectral foram obtidos nos
metadados da foto. Ao levar em consideracgéao diversas circunstancias climaticas
e de iluminacdo, a calibracdo radiométrica produzem dados mais precisos e
confiaveis que permitem analise de séries temporais e comparagdo de

resultados ao longo do tempo.

2.50btengao da altura das plantas com base nas imagens aéreas

A medigdo das alturas das plantas utilizando o processamento digital de
imagens foi realizada com o auxilio do software QGIS (versao 3.32.3), e do plugin
Terrain Profile. Os dados obtidos no processamento pelo software Agisoft
Metashape (versao 1.5.5) foram exportados para a criagdo do modelo digital de
elevacéao e para o recorte da ortofoto. Em seguida, procedeu-se a sobreposicao
da ortofoto, com transparéncia de 50%, sobre o modelo digital de elevagao
(MDE) de cada experimento. A partir dessa sobreposicao, foi tragcada uma linha
de perfil planta a planta, identificada na imagem RGB, e realizada uma
contagem/conferéncia no mapa de campo de cada experimento. Essa linha de
perfil foi desenhada para atravessar a parte mais baixa do MDE, representando

o solo, e a parte mais alta da planta, permitindo assim a estimativa da altura.

2.6 Obtencao dos indices de vegetagao

Os indices de vegetacdo podem ser definidos como formulagdes
matematicas desenvolvidas a partir de dados espectrais via sensores remotos,
em sua grande maioria nas regides do vermelho (R) e infravermelho préximo
(IVP) (FORMAGGIO e SANCHES, 2017). No presente estudo, foram obtidos 18
indices de vegetagdo mais comumente reportados como uteis para analise de
vigor, crescimento vegetal e estudos de predi¢ao (Tabela 1).

Na obtencgéo dos indices de vegetacao, realizada com auxilio do pacote
FIELDimageR (MATIAS et al., 2020) do software R (R DEVELOPMENT CORE
TEAM, 2023), foi utilizado para remocdo do solo e plantas daninhas por

segmentacao de imagens utilizando a fungao fieldMask.
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Tabela 1. indices vegetativos com base na camera RGB e multiespectral

conforme descrito na tabela.

Caracteristicas

Descrigéo indices? Formula? ) Referéncia
relacionadas
. B Clorofila e indice Zarco-Tejada et
rgb, M -
Blue Green Pigment Index BGI C de area foliar al. (2005)
—R— Louhaichi et al.
Green Leaf Index GLI oM @G-R-B) Clorofila ouhaichi et a
2G+R+B (2001)
Clorofila
Normalized green-Red NGRD (G—-R) ) ’
Difference Index rgb, M D) b|or'nassa, teor  Tucker (1979)
de agua
Visible Atmospherically VAR] b (G—-R) Copa, biomassa, Gitelson et al.
Resistant Index M (G+R+B) clorofila (2002)
Plant Senescence Reflectance ~ PSRI 9> (R-0G) C'Ioroflla., Merzlyak et al.
M nitrogénio e
Index (RE) ~ (1999)
maturacéo
R—-B i
Spectral Slope Saturation Index S| 19>M ( ) Indice d~e Escadafal (1994)
(R+B) saturagdo
R—-G i .
Soil Color Index SCl .M ﬁ Cor do solo xgg‘;u etal
_ - (2'R-G-B) _ _
Primary Colors Hue Index HI reb: —G-B Indice de matiz  Escadafal (1994)
2R—-G-B i
Hue Index HUE M grctan (— G- B) Ind|.ce geral de Escadafal (1994)
30.5 matiz
2 2 2 i
. rgb, M (R*+ G*+ B?) Cobertura Richardson e
Brightness Index Bl 3 vegetal Wiegand (1977)
(NIR) ) Gitelson et al.
- M ~ 7
Chlorophyll Index — green CIG © Teor de clorofila (2003)
Normalized Difference Red NDRE b (NIR - G) Teor de clorofila Gitelson e
Edge Index M (NIR + G) Merzlyak (1994)
. CIRE 9> M -1 Teor de clorofila  Gitelson et al.
Red-edge chlorophyll index M RE das folh 2003
NIR — RE as folhas ( )
Difference Vegetation Index DV| 9> M NIR —R Nltrogemo © Jordan (1969)
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Normalized Difference NDV/ ¢ (NIR—R) fc()lﬁ;?f:)?(;;'::sa Rouse et al.
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M
Chlorophyll Vegetation Index CVI NN Clorofila (2008)

'rgb: Red Geen e Blue; M: multiespectral; 2R: Red; G: Green; B: Blue; NIR: Near Infra-Red; RE: RedEdege

2.7 Analise dos dados

A avaliagdo das diversas caracteristicas agronémicas nas diferentes

alturas de voo (20, 30, 40 e 60m) foram avaliadas via modelos mistos, com base

na seguinte formula: Y = X +Zg + ¢, em que: y é o vetor de observacdes

fenotipicas; S € o vetor dos efeitos fixos de blocos adicionados & meédia geral; g

€ o vetor das médias ajustadas para genétipos com efeito aleatorio; € é o vetor



120

de residuos, considerado como de efeito aleatorio, X e Z sdo as matrizes de
incidéncia que relacionam os vetores independentes a variavel de resposta y.

Os efeitos do modelo foram estimados com auxilio do pacote Ime4
(BATES et al., 2015) do Software R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2023).
Os componentes de variancia foram estimados por maxima verossimilhanca
restrita (REML) e, em seguida, os melhores preditores lineares ndo viesados
(BLUPs) foram obtidos para os efeitos aleatorios de gendtipos. A significancia
dos efeitos do modelo foi testada com base na analise de deviance, de acordo
com o teste da razdo de verossimilhanga (LRT), usando a distribuicdo de x? a
5% de probabilidade.

A herdabilidade no sentido amplo foi estimada a partir da formula descrita
por Cullis et al. (2006), proposta como uma expressao alternativa quando se

trabalha com dados desbalanceados e modelos mistos através da seguinte

formula: HZ,;;;s = 1 — % em que: o/ refere-se & variancia genética, 7, é o
erro padréao médio dos BLUPs genotipicos.

Foram obtidas correlacdes de Pearson para estimar as associacoes entre
os indices de vegetagdo e as caracteristicas agronémicas obtidas pela
fenotipagem via ARP. A significancia das correlacdes foi avaliada pelo teste t
com n-2 graus de liberdade, usando o pacote corrplot do Software R (R
DEVELOPMENT CORE TEAM, 2023). A abordagem Bland e Altman (1999) foi
realizada para plotar a concordéancia entre a altura de planta mensurada de forma
manual com altura da nuvem de pontos em diferentes alturas de voo (20m, 30m,
40m e 60m). Esta abordagem é utilizada para analisar a concordancia entre dois
métodos diferentes que mensuram uma mesma variavel com igual unidade de
medida. Assim, permite decidir se as diferengas entre as mensuragdes dos dois
métodos podem ser aceitaveis e equivalentes. O grafico de Bland e Altman
envolveu estimar as diferencas entre cada par de observacdes dos métodos
(Altura da planta manual — Altura nuvem de pontos) no eixo vertical, enquanto a
média das médias dos pares de observag¢des dos métodos [(Altura da planta
manual + Altura nuvem de pontos) /2] foi plotada no eixo horizontal. Os limites
de concordancia de 95%, foram determinados como *1,96 vezes o desvio
padrao (DP) do viés. O gréfico Bland Altman foi construido utilizando os pacotes
dplyr (Wickham et al., 2023) e ggpubr (Kassambara, 2023) do software R.
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Além disso, os indices de vegetacdo foram utilizados para avaliar a
capacidade preditiva das caracteristicas agronémicas utilizando quatro modelos
de predicdo derivados de regressao e aprendizado de maquina: Generalized
Linear Model with Stepwise Feature Selection (GLMSS), Partial Least Squares
(PLS), Support Vector Machine (SVM), K-Nearest Neighbor (KNN). O esquema
de validagao cruzada foi realizado em 5 repeticdes com 6-folds cada. Do total de
amostras, 60% foram usadas como populagdo de treinamento e 40% como
populacao de validagdo. Os modelos preditivos foram implementados no pacote
caret (KUHN, 2008) do software R versdo 4.3 (R DEVELOPMENT CORE TEAM,
2023).

O desempenho dos modelos preditivos foi avaliado com base nos valores
da raiz do erro quadratico médio (RMSE) e pelo coeficiente de determinacao
(R?), obtidos em cada particdo de validagdo cruzada. O RMSE mede a
magnitude média dos erros estimados; quanto mais proximo o seu valor positivo

estiver de 0, melhor sera a qualidade dos valores estimados. O RMSE foi

calculado de acordo com a férmula RMSE = \/%Z?ﬂ(yi —9¥:)?, emque:y; ey;

sdo os valores observados e estimados, respectivamente, n € o numero de
observacdes. O R? é a razdo da proporcdo da variacdo total da variavel
dependente que é explicada pela variagao da variavel independente, estimado

_ L0 -y)?

com base na seguinte equagdo: R? = =& —,
Yz (Vi —¥)

em que que: XL, (9; —y)* e
Y™, (yi —¥)? correspondem a parte da variagédo explicada e nao explicada pelo

modelo, respectivamente, sendo y a média dos y;.

3. RESULTADOS
3.1. Herdabilidade e correlagao entre caracteristicas agronémicas e
indices vegetativos
As correlagdes e concordancia Bland Altman entre as diferentes alturas
da planta obtida pela fenotipagem convencional e aquela extraida das imagens
aéreas sdo apresentadas para as quatro diferentes alturas de voo na Figura 1. E
possivel verificar que as correlagbes entre as duas mensuragbes foram de
elevada magnitude (r = 0,99). Independente da altura de voo, os limites de 95%

de concordancia incluiram 95% das diferencas entre os dois métodos de
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mensuracdo mostrando boa concordancia. Apesar disso, existem diferengas na
qualidade das mensuracdes nas quatro alturas de voo. Com o aumento da altura
de voo verificou-se maior viés na estimativa da altura das plantas em comparacéao

com a mensurag¢ao manual variando.
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Figura 1. (A-D) Graficos de correlagcdes entre altura de plantas mensurada
manualmente e via nuvem de pontos com base nas imagens areas do veiculo
aéreo nao tripulado em diferentes alturas de voo (20 m, 30 m, 40 m e 60 m). (E -
F) Graficos de concordancia Bland Altman da altura de plantas mensurada
manualmente e via nuvem de pontos obtida com base nas imagens areas do
veiculo aéreo nao tripulado em diferentes alturas de voo. O eixo x corresponde as
médias dos métodos de mensuragao de altura (altura nuvem de pontos + altura
manual / 2). O eixo y corresponde as diferengas entre os métodos (altura nuvem
de pontos x altura manual). A linha azul tracejada é a diferenga média (viés) entre
os métodos de mensuragao e as linhas vermelha (superior) e verde (inferior) séo

os limites de 95% de concordancia (x 0,96 x desvio padrao).

A altura de voo tem relagao direta com o tempo da missao do voo e tempo
de processamento das imagens (Tabela 2). Portanto, o nimero de imagens (50)
e tempo de voo (4 min) foi menor utilizando o voo a 60 m de altura em
comparagao com o voo a 20 m que teve quase cinco vezes mais 0 numero de
imagens (222) e mais que o dobro de tempo para realizagao da misséo (10 min).

Voos curtos demandam pouco consumo de bateria possibilitando aumentar o
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numero de missdes e consequente de ensaios avaliados. Entretanto, no
presente estudo houve maior viés na estimativa da altura das plantas em maior
altura de voo, o que deve ser levado em consideracdo no momento das

avaliagdes de campo.

Tabela 2. Resumo de pardmetros de voo e informagdes sobre coleta e

processamento de imagens.

Altura Horario Tempo de Tempo de
Numero  Tempo
devoo VOO processamento processamento
imagens VOO
(m) (h/m/s) (RGB) h/m (Multiespectral) h/m
20 222 10 min  10:17:46 02:52 02:12
30 129 7 min 10:00:10 02:12 01:44
40 69 5 min 09:46:56 01:32 01:29
60 50 4 min 09:29:29 01:22 01:15

h:Horas; m:Minutos; s: Segundos.

Com base nos coeficientes de correlagdo entre indices vegetativos
obtidos por meio de sensores multiespectrais e dados agronémicos na cultura
da mandioca durante o ano agricola de 2022, verificou-se a existéncia de
correlagbes de magnitude moderada (-0,40 < r < 0,50) para as caracteristicas
agrondmicas de vigor, produtividade da parte aérea e de raizes frescas a 60 m
de altura (Figura 2). Os indices vegetativos, DVI (r = 0,50), NDVI (r = 0,40),
GNDVI (r = 0,40), RVI (r = 0,40) e CIG (r = 0,40) mensurados a 60 m
apresentaram correlagdo moderada com o vigor das plantas. Da mesma forma,
os indices SCI e SI, apresentaram correlagcdo moderada com a produtividade da
parte aérea (r = 0,40), enquanto os indices NGRDI e VARI com a produtividade
de raizes frescas (r = 0,40). Por outro lado, os indices BGI (r =-0,4 < r<-0,5),
GLI (r=0,4<r<0,4), PSRI (r=-0,4 < r <-0,5) correlacionaram-se com o vigor

das plantas a 40 m e 60 m de altura, respectivamente.
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Figura 2. Correlagdes entre indices vegetativos obtidos por meio de imagens
aéreas derivadas de cameras multiespectrais capturados por aeronave
remotamente pilotada (ARP) a 20 m; 30 m; 40 m e 60m de altura de voo, com as
caracteristicas agronémicas. VG: vigor das plantas; PPA: produtividade da parte
aérea; PTR: produtividade de raizes frescas; DMC: teor de matéria seca nas
raizes; RF: retencao foliar; MF: resisténcia a manchas foliares. O simbolo x nos
valores indica que a correlagdo nao foi significativa pelo teste t a 5% de

probabilidade.

As estimativas de correlagdo entre os indices vegetativos obtidos das
imagens capturadas por meio da cdmera RGB apresentaram correlagdes de
magnitudes moderadas para as caracteristicas de vigor das plantas, retengcao
foliar, teor de matéria seca e produtividade de raizes frescas (Figura 3). O vigor
das plantas apresentou correlagdo moderada com os indices vegetativos Bl (r =
-0,40), BGI (r = -0,40) e PSRI (r = -0,51). Da mesma forma, a caracteristica
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retencéo foliar apresentou correlagdo com os indices Bl (r = -0,40) e CIRE (r =
0,50), enquanto, teor de matéria seca (r=-0,40) e produtividade de raizes frescas
(r=0,40) apresentaram correlagbes moderadas com o indice HUE. Todas essas
correlagdes foram identificadas pela analise das imagens obtidas a 60 m de
altura. Entretanto, o indice vegetativo HUE também apresentou correlacao de
magnitude moderada (r = -0,40) a 30 m de altura com as variaveis de retencao

foliar e teor de matéria seca.

Inhambupa 20 m Inhambupe 30 m
NEVIrgh 7] NDWirgh s
DVirgh 0203 DVIrgb 0403
CIREmgb 050404 CIRErgh B&0303
NDRErgGh WWos 0404 NORErgh 05 6 04 05
PSRirgt B i 0 B0 PSRigh DB Pe b
VARIrgb 0204 42 B 0303 VARIrgb 0304 0304 03 04
Sirgb 0304 b n 0302 Sirgb P 030 2§ 01 B
SClrgh ezl:m:omﬁu ot SCirgh o pid xaapg  Cor
NGROIrgh WHo: 80002 X 0a0e W NGROlgh [ ES spdonax
HLUErgh 2304010403 0402020404 i HLIErgh D405 x 0405 D1 b 0abd -
Hirgh na-ozq_\NaAm,!-u_ul 00 Hirgh ‘u_u B 04043040100 0o
GLlrgh 08 WF0402 02 2 8804 i Girgh 0.5-0.4 3¢ 085834 04 03 04 3 s
BGigh .ﬁ;ugmqﬁnaz-‘uo:a&nz . BGingh [0 050005 BB 0804 X b aadd .
Birgb 03030505403 0 320303040302 h Birgh 040303 030202 1 03 {4 Sri- D Bpednd -
MF B e 8 02 3 D 0 e 8 00 MF e O 6 040 o B K 903 b0 2 b 04
RF Boao20a028802 0304 020204 p{ P 0303 R [ o206 02 0300 0204 P 0203 D 0302 8
DMC B0 e 020400 2 K 0302 020{ 02 K DMC B 0 0384 B0 D02 b 0 B 0E K
PTR 3 0 0 D 02361 0 B 0 02D I kg 9 02 PTR b e B 02 nC b e X
PPA B8 % 0302030203030 3402 3 b4 3 0 w0203 PPA B8 X 09020254 4 025G D02 3 D 8B B B DDA
VG 0298 % 0202 X 0303020202 0203 030204 94 » 8 0 VG 020408 0202 K 0302-01-0104{-0203 0202 K 434K K
&% f&s“‘@- Fe t%\@ \‘3“‘%‘" \\q e “:? % & ‘%} “&“’\\o & Qq\;«%\%s & ‘(3345‘\\ & q\\&\@;\\}}\c}\\% ‘c'é‘ga \gwﬁ
W & e
Inhambupe 40 m Inhambupe 60 m
NDWirgh a7 NOWIrgh !
Dvirgh 0405 DVirgh [T
CIRErgh LR CIRErgh 05 05 00
NDRErgh Bibr o405 NDRErgh e |
PSRirgh o D03 B PSRIrgh
VARIrgh S VARIrgh
Sirgh 0 08 5 D 0 DG 0 Sl
SClrgh oS o4 X biaa . Com SCirgh S
NGRDIrgh (53 Kxpoax W MGRDIrgh L
HLUErgh 0 B b e HUErgh o8
Hirgh 'n_n_-m:-u.q 03 0D 0 3D 00 Hirgls 0o
GLirgh 0 b e o5 Glirgh o s
BGlrgh ; W 08 0 2904 Bdd . g BGirab - N
Blrgh 04 8050804 04 304040 DI 03D - Birgh i
M 00 0 s 0 B e e 0 MF o 0B
R B 0204 0203 5% 0 2 0 3 bed 2 D 0 D RF WO 04 o w04 2 B23E 0 X 0
DMC B 0304 04 03:03 (-2 0l B4 Dk Bl D4 03 02 04 DMC D8 0 e 00225 0 oD D D D
PTR D -ty 00 B2 0 D e 0 DG D30 0t 0 PR B0 n pd o poid na x 04 o b2 2 pd MBS DA
PPA OB X 03025409 D2 030204 D¢ I D X D4 K Dd0a X PPA 0850302 (0oL 24 54 0d P4 04 04D DD . 0 D5DE
VG 02 048 02020103034 X 030204 0202 0 x 04 0204 WG 01 0B 02 02088001 0248 i b i BBz 02 B 0303
FHrEESfdeSddssgassas &L Soddddddsgatsas
TIPS ‘3\‘ Aoy 9%@;%&%‘3 N RN N ;2:;@?@0;21@

Figura 3. Correlagdes entre indices vegetativos obtidos por meio de imagens
aéreas derivadas de camera RGB (Red, Green, Blue) capturadas por aeronave
remotamente pilotada (ARP) a 20; 30; 40 e 60m de altura com as caracteristicas
agronOmicas. VG: vigor das plantas; PPA: produtividade da parte aérea; PTR:
produtividade de raizes frescas; DMC: teor de matéria seca nas raizes; RF:
retencao foliar; MF: resisténcia a manchas foliares. O simbolo x nos valores

indica que a correlagao nao foi significativa pelo teste t a 5% de probabilidade.
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As estimativas de herdabilidade (HZ,;;s) para os dezoito indices obtidos
por meio da camara multiespectral, em quatro alturas de voo distintas (20 m, 30
m, 40 m e 60 m), tiveram valores de magnitude moderada (HZ,;;;s = 0,30 a 0,60)
a alta (HZ,;s2 0,60) (Figura 4). Dentre os indices vegetativos, o CIRE
(HZ,11:s=0,82) e HI (HZ,,,;:=0,92) apresentaram as mais expressivas magnitudes
de herdabilidade a 20 m e 60 m, respectivamente. Além disso, indices como
GNDVI, NDVI, VARI, CIG, GLI e CIRE exibiram herdabilidade de alta magnitude
(0,60 < HE,;:5< 0,82) quando mensurados a 20 m de altura. Nas demais alturas
de voo, também foram observadas magnitudes elevadas de herdabilidade (0,57
< HZ,u:s< 0,76), como nos indices SCI, SI, RVl e DVI a 30 m, BGI (HZ,,;;0,61) e
Bl (HZ,uis= 0,56) a 40 m, e HUE, NGRDI, PSRI, CVI, NDRE e HI (0,59 < HZ,;;isS
0,92) a 60 m de altura.
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Figura 4. Estimativas de herdabilidade no sentido amplo (HZ,;;;s) para 18 indices

vegetativos obtidos com base na andlise de imagens aéreas de cameras
multiespectrais com auxilio de aeronave remotamente pilotada (ARP) em

diferentes alturas de voo (20m, 30m, 40m e 60m).
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As estimativas de herdabilidade dos indices extraidos com base na
camera RGB apresentaram magnitudes semelhante aqueles extraidos da
camera multiespectral com variagdo de moderada a alta magnitude (Figura 5).
Os indices PSRI (HZ, ;s = 0,94) e HUE (HZ,;;s = 0,97). Outros indices com
elevada herdabilidade foram o NDVI e GNDVI (HZ,,;s=0,83 e HZ,;;s = 0,88,
respectivamente) quando mensurados a 20 m de altura. Para a altura de 30 m,
os indices NDRE, SI, SCI, HI e GLI apresentaram elevadas magnitudes (0,88 <
HZuuis < = 0,94), enquanto, a 40 m de altura elevadas herdabilidade foram
identificadas apenas para o indice CIRE (HZ,;;s =0,83). Os demais indices
apresentaram alta magnitude de herdabilidade (0,80 < HZ,;;s < 0,93) quando
mensurados a 60 m de altura. Também foram identificadas altas magnitudes de
herdabilidade para todas as caracteristicas agronémicas (HZ,;;;s > 0,90) (Tabela
3).

1.00 1.00 1.00
g 0.75 -& 0.75 Q075
Poso & 050 £ 050
025 @ 0.25 0 0.25
0.00 0.00 0.00
20 30 40 60 20 30 40 60 20 30 40 60
AlturadeVoo AlturadeVoo AlturadeVoo
1.00 1.00 o 1.00
o 075 B 0.75 Pors
> 0 [a)
2os0 W 0.50 2 o050
i =]
0.25 T 025 O 0.25
0.00 0.00 Z 0.00
20 30 40 60 20 30 40 60 20 30 40 60
AlturadeVoo AlturadeVoo AlturadeVoo
1.00 1.00 1.00
o
E’ 0.75 g 0.75 o 0.75
= 050 2050 x 0.50
&) & x
® 0.25 0.25 o025
0.00 0.00 0.00
20 30 40 60 20 30 40 60 20 30 40 60
AlturadeVoo AlturadeVoo AlturadeVoo
1.00 1.00 1.00
Bors ©0.75 B 075
£ w
3; 0.50 & 0.50 I&J 0.50
Q025 g 0.25 o 026
0.00 0.00 0.00
20 30 40 60 20 30 40 60 20 30 40 60
AlturadeVoo AlturadeVoo AlturadeVoo
1.00 1.00 o 1.00
g 075 So7s Pors
< 0.50 = 0.50 B 0.50
B 025 Soss Zo02
0.00 0.00 0.00
20 30 40 60 20 30 40 60 20 30 40 60
AlturadeVoo AlturadeVoo AlturadeVoo

AlturadeVoo . 20 . 30 . 40 . 60
Figura 5. Estimativas de herdabilidade no sentido amplo (HZ,;;;s) para 15 indices

vegetativos obtidos com base na analise de imagens aéreas de cameras RGB
(Red, Green, Blue) com auxilio de aeronaves remotamente pilotada (ARP) em

diferentes alturas de voo (20m, 30m, 40m e 60m).
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Tabela 3. Estimativas de herdabilidade no sentido amplo (HZ,;;) para as

principais caracteristicas agronémicas na cultura da mandioca.

Caracteristica VG PPA PTR DMC RF MF

HZ is 0,93 0,98 0,98 0,99 0,98 0,98

VG: vigor das plantas; PPA: produtividade da parte aérea; PTR: produtividade de raizes frescas; DMC: teor

de matéria seca nas raizes; RF: retengao foliar; MF: resisténcia a manchas foliares.

3.2. indices vegetativos obtidos de imagens em diferentes alturas de voo

De modo geral, houve diferenga significativa nos valores dos indices de
vegetacdo extraidos de imagens multiespectrais nas diferentes alturas (Figura 6).
As médias dos indices vegetativos S|, HUE, HI, NDRE e CIRE medidos a 20 m de
altura foram significantemente superiores (p < 0,05) as demais alturas de voo.
Resultados semelhantes foram obtidos a 40 m de altura onde os indices Bl, BGlI,
DVI, NDVI, GNDVI, RVI, CIG, CVI e PSRI apresentaram maiores médias (p < 0,05)
em comparagao com as demais alturas de voo. Além disso, as médias do indice
vegetativo BGI foram superiores (p < 0,05) nas imagens obtidas a 30 m e 40 m de
altura. Por outro lado, as médias dos indices GLI, NGRDI, SCI e VARI foram
semelhantes nas quatro alturas avaliadas.

No caso dos indices vegetativos extraidos da camera RGB, as médias dos
indices vegetativos SlI, HI, HUE e PSRI foram superiores aos demais (p < 0,001)
nas imagens obtidas a 20 m de altura, enquanto os indices SCI, Bl e BGI foram
superiores (p < 0,05) quando medidos a 30 m e 40 m de altura, respectivamente
(Figura 7). Por fim, as médias dos indices GLI, NGRDI, VARI, NDRE, CIRE, NDVI,
GNDVI e DVI medidos a 60 m de altura foram significativamente superiores quando

comparados com as demais alturas de voo.
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Figura 6: Boxplot dos indices vegetativos obtidos por meio de imagens aéreas
obtidas com uso de cameras multiespectrais, em ensaios de campo de mandioca
em diferentes alturas de voo. *; **; *** e **** indica diferengas significativas entre
médias de cada indice obtido nas diferentes alturas pelo teste Tukey HSD em nivel

de 5; 1; 0,1 e 0,01% de probabilidade, respectivamente.
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probabilidade, respectivamente.
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Predicao de caracteristicas agronémicas com base em indices de

O desempenho dos modelos de predicdo para as caracteristicas

agronbmicas da mandioca,

utilizando

imagens multiespectrais e RGB

capturadas pelo ARP foi avaliado por meio de validacado cruzada e selecéo de

variaveis com base na importancia dos indices para predigdo. Os valores de R?

para diferentes alturas de voo indicaram baixa acuracia de predi¢cdao para as

variaveis agrondmicas com variagao entre 0,05 < R? < 0,34 (Tabela 4).

No geral, os modelos apresentaram melhor desempenho na predigao das

caracteristicas de vigor das plantas e teor de matéria seca, especialmente ao

indica diferencas significativas entre médias de cada indice obtido nas
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empregar indices de vegetacao capturados a 20 m de altura. Os modelos PLS e
KNN demonstraram uma capacidade preditiva mais elevada para o vigor das
plantas (R?=0,30), enquanto para teor de matéria seca o PLS resultou em
R?=0,34. Em relacéo a retencdo foliar, o modelo GLMSS apresentou o melhor
desempenho preditivo (R?=0,29), também empregando indices de vegetagio

capturados a 20 m de altura.

Tabela 4. Acuracia e erro de predicdo de algumas caracteristicas agronémicas
em mandioca utilizando indices vegetativos obtidos em diferentes alturas de voo

de veiculo aéreo nao tripulado.

Altura de voo (m)
Caracteristicas Modelo' 20 30 40 60
RMSE R? RMSE R? RMSE R? RMSE R?
GLMSS 0,84 0,19 094 0,213 0,83 0,20 097 0,13
Vigor das KNN 0,80 030 091 0,13 080 0,26 0,91 0,09
plantas PLS 0,82 030 086 0,18 0,82 0,22 0,85 0,19
SVM 0,84 020 112 0,14 084 025 1,07 0,18
GLMSS 0,77 0,29 0,69 0,27 084 0,248 0,92 0,03
KNN 080 0,5 0,74 0,21 083 0,09 0,80 0,13
PLS 0,79 013 069 027 0,76 0,05 0,77 0,1
SVM 09 0,13 0,717 0,21 086 0,74 0,94 0,14
GLMSS 766 015 749 012 726 0,13 6,64 0,11
Produtividade da  KNN 729 011 737 009 730 0,06 6,83 0,11
parte aérea PLS 6,94 008 69 0,17 6,92 0,17 6,83 0,12
SVM 8,70 0,09 847 0,07 887 0,11 7,98 0,22
GLMSS 7,33 0,08 7,12 0,211 7,58 0,07 7,39 0,16
Produtividade KNN 729 0,09 718 0,17 7,26 0,06 7,18 0,06
total de raizes PLS 6,83 0,11 693 0,08 6,72 0,12 6,82 0,15
SVM 843 0,14 8,23 0,04 836 0,15 841 0,08
GLMSS 1,81 0,24 1,81 0,29 198 0,24 200 0,25
Teor de matéria KNN 1,84 020 183 025 194 0,18 1,86 0,24
seca PLS 1,78 0,34 1,76 0,27 190 0,96 2,04 0,10
SVM 1,78 025 1,77 027 525 0,0 3,11 0,07
GLMSS 1,04 0,20 0,70 0,22 0,76 0,2 0,68 0,09
Manchas KNN 0,70 0,11 o067 0,6 0,717 0,15 0,67 0,11
foliares PLS 0,67 005 065 020 0,67 0,09 0,67 0,05
SVM 0,74 0,14 092 0,08 085 0,13 0,77 0,09
'Generalized Linear Model with Stepwise Feature Selection (GLMSS), Partial Least Squares (PLS), Support
Vector Regression (SVR), K-Nearest Neighbor (KNN). RMSE: Erro quadratico médio, R?: Coeficiente de

determinacgao.

Retencao foliar

Em relacao a resisténcia as manchas foliares e produtividade de raizes e
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parte aérea, os melhores resultados de predicdo foram identificados
empregando indices de vegetacéo obtidos em alturas de voos de 60 m e 30 m.
Para produtividade da parte aérea e de raizes, os modelos SVM (R?=0,22) e
GLMSS (R?=0,16) foram os que apresentaram a maior acuracia de predigdo
utilizando indices de vegetacdo obtidos em voos a 60 m de altura,
respectivamente. No caso das manchas foliares, o melhor desempenho preditivo
foi identificado no modelo PLS (R?=0,20) utilizando imagens aéreas a 30 m de
altura.

As Figuras de 8 a 13 apresentam a relacdo média entre os valores
observados e preditos. Para o vigor das plantas, os modelos KNN mostraram
ajustes de R?= 0,50 e R?= 0,47, usando imagens obtidas a 20 m e 40 m de altura,
respectivamente (Figura 8). Apesar dos modelos apresentarem ajustes variados,
a maioria das regressoes foi significativa (p<0,01), indicando uma relagao entre
os valores observados e preditos.

Quanto a produtividade da parte aérea, os modelos tiveram ajustes baixos
(0,01 < R?< 0,24), com melhores resultados para o modelo GLMSS usando
imagens a 30 m (R?= 0,24), 20 m (R?= 0,23) e 40 m de altura (R?= 0,14) (Figura
9). No caso da produtividade de raizes também houve acuracia variada e de
baixa magnitude (R?= 0,01 a R?= 0,30), com maior destaque para o modelo
GLMSS a 60 m (R?= 0,30) e 30 m de altura (R?= 0,25) que apresentou 0s
melhores ajustes na regressao (Figura 10).

A variacdo na acuracia da predicdo do teor de matéria seca foi bastante
ampla (R?= 0,01 a R%?= 0,44), com melhoria ao aumentar a altura dos voos,
especialmente com o modelo GLMSS (Figura 11). Nesse caso, a acuracia de
predigdo aumentou de R?=0,26 (20 m) para R*=0,44 (60 m).

Ja para retengao foliar, as predigdes foram de baixa magnitude, com os
modelos GLMSS e KNN apresentando as maiores acuracias, mas em diferentes
alturas de voo (Figura 12). Novamente, os modelos GLMSS e KNN possibilitaram
as maiores acuracias de predicdo, R? = 0,31 e R? = 0,40, respectivamente, mas
em diferentes alturas de voo (40 e 30 m, respectivamente). Os modelos PLS e
SVM, captaram apenas marginalmente a relagéo entre os dados reais e preditos,

com R? variando entre 0,01e 0,26.
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Figura 8. Relacdo entre valores observados e preditos para a caracteristica vigor
das plantas de mandioca. A predicao foi realizada com base em quatro modelos
de predicao, utilizando esquema de validacao cruzada e sele¢cao dos melhores
indices de vegetacao extraidos de cameras RGB (Red, Green, Blue) e
multiespectrais. Generalized Linear Model with Stepwise Feature Selection
(GLMSS), Partial Least Squares (PLS), Support Vector Regression (SVR), K-

Nearest Neighbor (KNN). R?: coeficiente de determinagio.

Em relagdo a predi¢cado de doengas da parte aérea (manchas foliares), a
maioria dos modelos e alturas de voo foram pobremente associados (Figura 13).
A maioria das predi¢des ficaram abaixo de 0,20, exceto quando se utilizou o
modelo GLMSS na altura de voo de 20 m (R?=0,27) e modelo KNN na altura de
30 m (R?=0,23). Os modelos PLS e SVM n&o chegaram a apresentar R%20,10



para nenhuma altura de voo.
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Figura 9. Relacdo entre
produtividade da parte aérea de mandioca. A predicao foi realizada com base
em quatro modelos de predicado, utilizando esquema de validagcdo cruzada e
selecdo dos melhores indices de vegetacao extraidos de cameras RGB (Red,
Green, Blue) e multiespectrais. Generalized Linear Model with Stepwise Feature
Selection (GLMSS), Partial Least Squares (PLS), Support vector regression
(SVR), K-Nearest Neighbor (KNN). R?: coeficiente de determinagéo.
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Figura 10. Relagédo entre valores observados e preditos para a caracteristica

produtividade de raizes de mandioca. A predi¢ao foi realizada com base em

quatro modelos de predicao, utilizando esquema de validacao cruzada e selecao

dos melhores indices de vegetacdo extraidos de cameras RGB (Red, Green,

Blue) e multiespectrais. Generalized Linear Model with Stepwise Feature
Selection (GLMSS), Partial Least Squares (PLS), Support Vector Regression
(SVR), K-Nearest Neighbor (KNN). R?: coeficiente de determinagéo.
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Figura 11. Relacdo entre valores observados e preditos para a caracteristica
teor de matéria seca nas raizes de mandioca. A predi¢ao foi realizada com base
em quatro modelos de predi¢do, utilizando esquema de validagcdo cruzada e
selecao dos melhores indices de vegetacao extraidos de cameras RGB (Red,
Green, Blue) e multiespectrais. Generalized Linear Model with Stepwise Feature
Selection (GLMSS), Partial Least Squares (PLS), Support Vector Regression
(SVR), K-Nearest Neighbor (KNN). R?: coeficiente de determinagéo.
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Figura 12. Relac&o entre valores observados e preditos para a caracteristica
retencao foliar em mandioca. A predicdo foi realizada com base em quatro
modelos de predicdo, utilizando esquema de validacdo cruzada e selecdo dos
melhores indices de vegetacao extraidos de cameras RGB (Red, Green, Blue) e
multiespectrais. Generalized Linear Model with Stepwise Feature Selection
(GLMSS), Partial Least Squares (PLS), Support Vector Regression (SVR), K-

Nearest Neighbor (KNN). R?: coeficiente de determinagao.
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Figura 13. Relagdo entre valores observados e preditos para a caracteristica
manchas foliares em mandioca. A predic¢ao foi realizada com base em quatro
modelos de predi¢do, utilizando esquema de validagdo cruzada e selecdo dos
melhores indices de vegetacao extraidos de cameras RGB (Red, Green, Blue) e
multiespectrais. Generalized Linear Model with Stepwise Feature Selection
(GLMSS), Partial Least Squares (PLS), Support Vector Regression (SVR), K-

Nearest Neighbor (KNN). R?: coeficiente de determinacéo.

4. DISCUSSAO

4.1. Eficiéncia da mensuracao da altura das plantas de mandioca via
modelo digital de elevagao
No presente estudo, a correlacdo apresentou alta precisdo das

estimativas da altura da planta pelo modelo digital de elevagao construido a partir
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das imagens obtidas pelo ARP (r=0,99). Resultados similares foram observados
em outros estudos em mandioca, onde foi relatada uma alta correlagao (r = 0,83)
entre as medi¢des da altura das plantas usando ARP a 30 m e 40 m de altura
com as medigbes no solo (SELVARAJ et al., 2020). Apesar de apresentar
concordancia entre as alturas mensuradas via nuvem de pontos e manualmente,
voos mais baixos apresentam menores viés em comparagao com alturas de voo
mais elevadas.

Do ponto de vista pratico, alturas de voo mais baixas levam a um maior
numero de imagens coletadas e consequentemente uma maior confiabilidade
nos resultados obtidos. (TORRES-SANCHEZ et al., 2018). Portanto, com base
nos nossos resultados para a caracteristica altura de plantas em mandioca,
recomenda-se a realizagao de voos a 20 m de altura de forma a manter a

capacidade de captura dos valores reais de altura da planta.

4.2. indices de vegetagido x dados agrondmicos em mandioca

O uso de ARPs vem ganhando relevancia na fenotipagem de alto
rendimento em diferentes culturas, sobretudo em programas de melhoramento
genético na qual muitos individuos devem ser avaliados de forma rapida para
inumeras caracteristicas. Entretanto, apesar do elevado potencial dos ARP, as
magnitudes de correlagédo entre os indices vegetativos e as caracteristicas
agrondmicas, variaram de baixas a moderadas (-0,1 < r < 0,5) nas diferentes
alturas de voo. Quando foram empregados indices vegetativos derivados de
sensores multiespectrais, as magnitudes de correlacdo tenderam a ser
superiores em comparagao com os sensores RGB. No entanto, a maioria das
magnitudes das correlagdes ainda foi baixa, principalmente nas menores alturas
de voo (20 m e 30 m). De fato, as imagens obtidas de sensores multiespectrais
sdo valiosas para a agricultura de precisdo devido a informagao espectral
adicional adquirida em comparagdao com as imagens RGB, que apresentam
resolucdes e cores inferiores (ZHAO et al., 2022). Em arroz, Zhou et al. (2017)
verificaram a relagdo entre o indice de area foliar e indices vegetativos nos
diferentes estadios fenoldgicos da cultura e reportaram que diversos indices
obtidos de imagens multiespectrais apresentaram correlagbes mais elevadas
(variacéo de 0,63 a 0,79) em comparagcado com indices derivados de imagens
RGB (variagao de 0,36 a 0,38).
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De maneira geral, as maiores correlacdes dos indices de vegetacao (-0,4
< r £ 0,5) foram identificadas para as caracteristicas vigor das plantas,
produtividade da parte aérea e produtividade total de raizes e teor de matéria
seca, sobretudo com indices derivados de imagens multiespectrais a 40 m e 60
m de altura. Particularmente nestes casos, os indices de vegetacdo BGI, CIRE,
DNVI, GLI, GNDVI, NDVI, NGRDI, PSRI, SCI, SI e VARI possibilitaram a
identificacdo das maiores correlacbes para as caracteristicas previamente
mencionadas.

Os tipos de fenotipagens variam de acordo com as diferentes espécies
vegetais, mas de modo geral visam a selecdo para atributos de vigor e
crescimento vegetal ou mesmo para atributos produtivos (gréaos, frutos, raizes,
etc...). Exemplos de literatura mostram correlagdes intermediarias entre o indice
GNDVI e cobertura vegetal (0,64 < r < 0,66) e area foliar (0,40 < r < 0,59),
respectivamente, ao analisarem ensaios de feijoeiro (Phaseolus vulgaris)
cultivados sob diferentes tratamentos de irrigagdo (LIPOVAC et al., 2022).
Outros exemplos, mostram correlagéo dos indices de vegetacédo NDVI (0,36 < r
<0,53) e GNDVI (r=0,42 < r < 0,56) com rendimento de graos em trigo durum
(Triticum turgidum subsp. durum) (KYRATZIS et al., 2017). Em outros estudos
na cultura da mandioca, os indices NDRE, NDVI, GNDVI também apresentaram
alta correlagdo com a produtividade da parte aérea, cobertura vegetal e matéria
fresca de raizes (SELVARAJ et al., 2020).

indices vegetativos também mostraram alta correlacdo entre diferentes
alturas de voo com caracteristicas agronémicas em outras culturas, a exemplo
do estudo realizado por Avtar et al. (2020), onde foram avaliados os indices NDVI
e NDRE em diferentes alturas de voo (20 m, 60 m e 80 m). Esses autores
reportaram que voos a 60 m de altura apresentaram boa correlagcdo com
caracteristicas como diametro da copa e altura de plantas de dendezeiro (Elaeis
guineensis), enquanto indices obtidos de imagens a 60 m e 80 m de altura
apresentaram alta correlagdo com vigor das plantas.

Rattanasopa et al. (2022) utilizaram ARPs para estimar caracteristicas
agrondmicas na cultura da mandioca em trés diferentes periodos (5, 6 e 7 meses
apos o plantio), empregando imagens multiespectrais. Os resultados revelaram
alta correlagao (r= 0,95, r = 0,91 e r =0,96) entre os indices vegetativos NDVI,

RVI e CIRE com caracteristicas agronémicas como area foliar, altura do dossel
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e massa fresca total. Embora alguns autores mencionem que os indices
supracitados sejam considerados indispensaveis na avaliagao ou classificagao
da cobertura do solo, deteccdo de alteragdes climaticas e monitoramento de
déficit de solo (GLENN et al., 2008; RATTANASOPA et al., 2022); no presente
estudo, correlagdes significativas entre os indices de vegetagdo NDVI, RVI e
CIRE e as variaveis de vigor e retencao foliar em ensaios de avaliagdo de

gendtipos de mandioca foram identificadas, embora com magnitudes baixas.

4.3. Influéncia das alturas de voos nos indices de vegetagao

Diferentes alturas do voo podem afetar as resolugcbes espaciais das
imagens e consequentemente a obtengao e construgao dos ortomosaicos. Além
disso, a diminuicdo na altura do voo reduz a area mapeada, o que implica um
aumento tanto no numero de imagens como também no tempo de
processamento dos dados para geracdo dos ortomosaicos (GOMEZ-CANDON
et al., 2014). Portanto, a otimizagao da altura de voo é de extrema importancia,
principalmente em areas onde fatores ambientais, como brilho solar, cobertura
constante de nuvens, podem dificultar as missdes prejudicando a obtencao de
imagens de qualidade.

Os resultados do presente estudo mostram que os valores dos indices de
vegetacdo podem variar de acordo com a altura de voo independentemente do
tipo de sensor utilizado. Alguns autores reportaram que o aumento da altura de
voo pode prejudicar a precisao das informagdes derivadas das imagens devido
a perda de detalhes (WHITEHEAD et al., 2014), enquanto voos em menores
alturas (entre 15 e 30 metros) tendem a proporcionar imagens mais nitidas e
detalhadas (SEIFERT et al.,, 2019). Apesar disso, Mesas-Carrascosa et al.
(2015) reportaram nao haver diferengas significativas nos valores dos indices de
vegetacdo, como o NDVI, em imagens capturadas em altitudes mais elevadas.

No geral, nossos estudos demonstraram que houve maior variagdo nos
indices de vegetacao entre as alturas de voo utilizando sensores RGB em
comparagao com os indices obtidos de imagens multiespectrais. Uma possivel
explicacdo para isso é o fato de que as imagens da vegetacdo da mandioca
exibem imagens RGB razoavelmente homogéneas, embora a variagao espacial
obtida dos voos a diferentes alturas possa alterar as propriedades de refletancia

e com isso impactar na qualidade das imagens no espectro visivel. Por outro
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lado, as imagens capturadas por cameras multiespectrais mostram mudancas
atenuadas devido ao processo de calibragao radiométrica, realizado antes do
processamento dos ortomosaicos (ASSMANN et al., 2018; AASEN e BOLTEN
2018; STOW et al., 2019), o que faz com que a haja menor variagdo nos indices
de vegetagao calculados com base nas imagens multiespectrais. De modo geral,
o angulo solar, horario do dia, refletancia bidirecional e o tipo de cultura sao
fatores que podem influenciar os valores dos indices vegetativos. Até o
momento, a pesquisa sobre esses fatores tem sido limitada, exigindo uma
avaliagdo mais abrangente para entender completamente os resultados
observados.

A escolha da altura de voo € geralmente definida com base no objetivo do
estudo e nas caracteristicas alvo das inferéncias. Atualmente uma gama de
estudos vem avaliando a influéncia da altura de voo no calculo dos indices de
vegetacdo e sua correlagcdo com caracteristicas de interesse em diversas
culturas. Alguns autores como Perroy et al. (2017) e Quirés e Khot (2016)
reportaram que o aumento na altura de voo resultou em baixa resolugéo espacial

e ma deteccdo do dossel em plantas de Miconia calvescens e na avaliagdo do
estande em plantas de macieira (Malus domestica Borkh), respectivamente. Por

outro lado, no presente estudo houve um aumento nos valores nos indices de
vegetacdo em mandioca quando se analisou imagens oriundas de maiores
alturas de voo. De modo geral, a altura de voo de 60m proporcionou maior
correlacido com a maioria das caracteristicas agronémicas avaliadas, a exemplo
do teor de matéria seca, produtividade total de raizes, produtividade de parte
aerea e vigor e, portanto, tem alto potencial para uso em novos imageamentos

aéreos.

4.4. Herdabilidade dos indices de vegetagao e caracteres agronomicos
Independente do sensor utiizado (RGB ou multiespectral), as
herdabilidade no sentido amplo estimadas para os indices de vegetagao obtidos
em diferentes alturas de voo foram classificadas como de magnitudes
moderadas e altas (0,51< HZ,,;;;s< 0,94). Os indices PSRI (HZ,;;;= 0,94) e HUE
(HZ,uis = 0,97) extraidos de sensores RGB apresentaram as maiores magnitudes

de herdabilidade mensurada a 30 m de altura, enquanto os indices dos sensores
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multiespectrais CIRE (HZ,;,;s=0,82) e HI (HZ,;;;s < 0,92) apresentaram as maiores
magnitudes com base em imagens obtidas a 20 m e 60 m de altura. Similarmente
aos resultados reportados em nosso estudo, Silva et al. (2024) avaliaram a
eficiéncia da selecgao indireta de gendtipos de trigo por meio de fenotipagem de
alto rendimento utilizando ARPs. Com base em indices vegetativos extraidos de
cameras multiespectrais estes autores também reportaram altos valores médios
de herdabilidade quando os genétipos foram avaliados no estadio de maturacao
da cultura (0,87).

Embora esses altos valores de herdabilidade sugiram que os indices
vegetativos podem ser uma ferramenta poderosa para a selecao indireta de
caracteristicas de interesse, a exemplo de atributos produtivos, em programas
de melhoramento (EL-HENDAWY et al., 2020), existem alguns relatos de
literatura que demonstram sucesso relativamente limitado na obtengéo de alta
herdabilidade dos indices de vegetacdo. Um exemplo disso, é o trabalho de Tao
et al. (2021), que investigaram as variagdes no crescimento e nos indices
vegetativos do pinheiro (Pinus elliottii) em dois locais distintos, e constataram
que as estimativas de herdabilidade obtidas por meio de cameras RGB e
multiespectrais foram muito baixas para os indices vegetativos Landsat Soil
Adjusted Vegetation Index (SAVI), GNDVI e NDVI (~0,11 no primeiro local e
variagéo de 0,23 a 0,27 no segundo local).

Similarmente aos indices de vegetacao, as caracteristicas agrondmicas
apresentaram elevadas herdabilidade (0,93 < HZ,;;s < 0,99), possivelmente
devido a analise de ensaios em fases finais de validagdo agronémica (UYT) na
qual existe um maior numero de plantas na parcela, e, portanto, maior
uniformizacdo das plantas avaliadas nas diferentes repeticdes. Resultados
similares foram apresentados por Filho et al. (2023) ao reportarem HZ,;;;; para
produtividade da parte aérea, raizes frescas e teor de matéria seca de 0,94, 0,94
e 0,93, respectivamente. Conceigao et al. (2023) também reportaram valores de
HZuis = 0,84 e 0,72, para as caracteristicas retengdo foliar e vigor,

respectivamente.

4.5. Desempenho dos modelos baseados nos indices de vegetagao para

predicdo de caracteristicas agrondmicas em mandioca
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Modelos de predicdo baseados em indices vegetativos sdo uma
ferramenta importante para capturar relagbes essenciais entre os dados de
sensoriamento remoto observado e os parametros de interesse (WANG et al.,
2019), a exemplo de dados de produtividade, indice de area foliar e biomassa
(GANEVA et al., 2023). A capacidade preditiva depende do conjunto de dados
em analise e por esse motivo € importante avaliar diferentes abordagens a fim
de explorar diferengas nos algoritmos que podem beneficiar as predigdes
(CARMO et al., 2020).

No presente estudo, a capacidade preditiva dos modelos de aprendizado
de maquina para diversas caracteristicas agronémicas em mandioca variou de
baixa a moderada (0,01 < R? < 0,50). Os melhores ajustes dos modelos foram
observados, sobretudo, para as caracteristicas vigor de plantas e teor de matéria
seca, utilizando os modelos GLMSS e KNN. Em relagao ao vigor das plantas a
acuracia de predigdo variou de R?=0,50 e R?=0,47 do modelo KNN utilizando
imagens obtidas a 20 m e 40 m de altura, respectivamente. Para teor de matéria
seca houve um aumento da capacidade preditiva em funcéo da altura de voo no
modelo GLMSS, ou seja, em 20 m e 60 m de altura de voo as acuracias de
predicdo foram de R?=0,26 e R*=0,44, respectivamente.

De modo geral, o modelo PLS apresentou os menores valores de R? para
predicdo das caracteristicas agronémicas. Estes resultados sdo contrastantes a
alguns relatos de literatura, pois de acordo com Wang et al. (2018), o modelo
PLS é uma alternativa aos métodos de regressdo que oferece melhor
desempenho para diversas variaveis. Adicionalmente, embora Li et al. (2022)
tenham reportado alta capacidade preditiva do modelo SVM para produtividade
de trigo na fase de enchimento de grdos (R?= 0,73 e RMSE = 0,87 t-ha™),
utilizando imagens hiperespectrais, nossos estudos em mandioca identificaram
baixa capacidade preditiva (0,01 < R? < 0,26) desse modelo para a maioria das
caracteristicas em estudo.

A busca por metodologias de fenotipagem rapida tem sido prioridade em
programas de melhoramento de mandioca, portanto, varios grupos de pesquisa
tém buscado alternativas para encurtar os ciclos de selecao, aumentar o nimero
de gendtipos avaliados e diminuir custos associados com a fenotipagem de
caracteristicas que sao dificeis de mensuracdo. Mesmo com a implementacao

de metodologias de fenotipagem rapida, poucos estudos tém se dedicado a
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validagdo dos modelos de predicdo de caracteristicas associadas a qualidade
das raizes, a exemplo do teor de matéria seca em mandioca com base em
analise de imagens. Portanto, uma capacidade preditiva de 0,44, ja € um bom
ponto de partida para a selegcao precoce de plantas no programa de selegao,
especialmente considerando que programas de sele¢gao mais sofisticados como
a selecao genémica tem capacidades preditivas bastante similares aos valores
encontrados nesse imageamento aéreo (WOLFE et al., 2017; TORRES et al.,
2019)

4.6. Aplicagoes do imageamento aéreo no melhoramento de mandioca

O grande volume de dados obtidos pelas ARPs, especialmente quando
equipadas com sensores que capturam conjuntos de dados extensos,
apresentam desafios de processamento e entrega rapida dos resultados
(BONGOMIN et al., 2024). Muitos estudos recentes buscam validar indices
espectrais vegetativos na fenotipagem de plantas em escala de campo, sendo
que grande parte dessas medi¢oes é realizada de forma proximal (CHIVASA et
al., 2019), que esta associada aos desafios mencionados anteriormente. Apesar
disso, os estudos baseados em ARP tem apresentado melhorias que visam
superar as limitacbes atuais e maximizar o potencial desta ferramenta na
agricultura. Além disso, embora o sensoriamento remoto com base em ARPs
enfrente desafios significativos, incluindo condigbes climaticas adversas,
calibracédo do sensor e estabilidade da ARP, fatores que impactam diretamente
na confiabilidade e precisdo dos dados capturados (HERZIG et al., 2021;
BONGOMIN et al., 2024), espera-se que essa abordagem se torne uma
ferramenta importante para auxiliar os programas de melhoramento e os
agricultores a obterem e utilizarem dados confiaveis da agricultura de precisao
na tomada de deciséo.

Os programas de melhoramento tém explorado o desenvolvimento de
tecnologias e algoritmos de sensores para aumentar a exatiddo e precisdo dos
dados capturados. Isso inclui a detecgéo e quantificacdo do crescimento das
plantas, teor de clorofila nas folhas, altura da planta, vigor e técnicas analiticas
de ultima geracdo. No caso especifico do programa de melhoramento de
mandioca, demonstrou-se a viabilidade da fenotipagem via ARPs para estimar

altura de planta. Entretanto, a predicdo de caracteristicas agronémicas via
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fenotipagem por imageamento aéreo nos diferentes ensaios de um programa de
melhoramento genético, pode ser aprimorada para selegado de individuos em
grandes populacoes.

As correlagbes entre as caracteristicas agronémicas e os indices de
vegetacdo nas imagens extraidos de sensores RGB e multiespectrais variando
de magnitude baixa e mediana nas diferentes alturas de voo certamente
contribuiram para identificacdo de modestas acuracias de predicdo para os
atributos agronémicos para a maioria das caracteristicas avaliadas. Em
particular, os modelos de predicdo podem ser aprimorados incorporando
caracteristicas espaciais, 0 que pode nivelar o desempenho entre os sistemas
de cameras. Herzig et al. (2021), observaram resultados semelhantes entre os
sistemas de camera RGB e multiespectral ao utilizarem modelos de predi¢cao
para estimar a produtividade de graos de cevada. No entanto, devido aos custos
mais baixos e a simplicidade no processamento de imagens, os autores
indicaram que o sistema de camera RGB pode ser preferivel ao sistema
multiespectral.

Além disso, alguns aspectos devem ser levados em conta para que o
imageamento aéreo possa vir a ser util na rotina de sele¢gao nos programas de
melhoramento de mandioca. Uma alternativa a ser implementada é o
imageamento dos ensaios de campo ao longo do ciclo da cultura, para que seja
possivel captar variagcdes ambientais que possam influenciar nos atributos
produtivos, e consequentemente permitir a obtencdo de indices de vegetacéo
mais robustos para as analises e padronizacdo da area de estudo a fim de

capturar imagens de elevada qualidade.

5. CONCLUSAO

O imageamento aéreo foi bastante eficiente para estimar a altura das
plantas (r = 0,99), independentemente da altura de voo. Boa concordancia é
verificada entre o imageamento aéreo e a mensuragdo manual sobretudo
utilizando voos a 20 m de altitude. Também houve alta eficacia na predicdo de
caracteristicas agrondmicas, a exemplo do vigor das plantas, onde a acuracia
variou de R?= 0,50 e R?= 0,47 para o modelo KNN nas alturas de 20 e 40m,
respectivamente. Quanto ao teor de matéria seca, observou-se um aumento na

capacidade preditiva, com R?= 0,26 e R?= 0,44 para as alturas de 20 e 60m,
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respectivamente.

De modo geral, a altura de voo de 60 m tem maior potencial para uso
generalizado nas avaliagdes fenotipicas dos programas de melhoramento de
mandioca, devido as maiores herdabilidades e correlacbes entre os indices
vegetativos e as caracteristicas agrondmicas mensuradas. Além disso, voos
realizados a essa altura demandam um baixo consumo de bateria, menos tempo
de voo e processamento de imagens reduzido, possibilitando a avaliagao de um
maior numero de individuos/ensaios durante uma unica misséo.

No geral, o modelo de predicdo KNN demonstrou as melhores acuracias
preditivas, indicando alto potencial de mensuragao indireta de caracteristicas
associadas a produtividade e qualidade das raizes de mandioca. Dessa forma,
verificou-se que o imageamento aéreo €&, portanto, uma ferramenta importante
para ajudar na fenotipagem em campo, otimizando o tempo e proporcionando
resultados mais rapidos para ajudar os melhoristas de mandioca na tomada de

decisao sobre quais gendtipos devem seguir no pipeline de selegao.
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