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SELECAO DE DESCRITORES INFORMATIVOS E CARACTERIZACAO DE
GERMOPLASMA DE MANDIOCA

Autor: Osvaldo Sebastidao de Oliveira Filho
Orientador: Prof. Dr. Eder Jorge de Oliveira

Co-orientador: Dr. Vanderlei da Silva Santos

RESUMO: O Brasil € considerado o centro de diversidade da mandioca (Manihot
esculenta Crantz), e por isso € preciso investir no seu uso para o desenvolvimento
de produtos e tecnologias. Este trabalho teve como objetivo atuar em dois pontos
criticos na conservacdo e manejo do germoplasma que sdo a definicdo de
descritores mais informativos para a caracterizacao e avaliagdo de germoplasma,
bem como no agrupamento da diversidade genética com base em descritores
qualitativos e quantitativos. Para isso, foram analisados 95 acessos de mandioca
caracterizados para 51 descritores morfo-agrondémicos. No primeiro trabalho
utilizou-se a analise de correspondéncia multipla (ACM), por meio de quatro
métodos de selecdo de descritores. Observou-se que cerca de 30 descritores,
foram capazes de representar mais de 90% da variabilidade genética nos trés
primeiros eixos da ACM. Foram selecionados 32 descritores morfo-agronémicos
com elevada capacidade de discriminacdo do germoplasma de mandioca e alta
correlagdo com o conjunto completo de descritores (0,81). No segundo trabalho
foi avaliada a variacdo genética de acessos de mandioca com base em
caracteristicas quantitativas (CQ) e analise conjunta (CQQ) (qualitativas e
quantitativas), com base no método Ward-MLM. Foram identificados cinco e
quatro grupos com base nas andlises CQ e CQQ, respectivamente. De modo
geral observou-se que a maioria dos acessos apresentou alta probabilidade
méaxima de classificagdo dentro de cada grupo (>0,90). Diferencas nos
agrupamentos em funcdo do tipo de dado indicam que as caracteristicas
quantitativas e qualitativas possivelmente analisam diferentes regides gendémicas.
Entretanto, a andlise conjunta dos dados pelo procedimento Ward-MLM tendeu a
agrupar genotipos com grandes diferengas fenotipicas.

Palavras chave: Manihot esculenta Crantz, diversidade genética, recursos

genéticos, melhoramento, manejo, uso.



SELECTION OF DESCRIPTORS MORPHO-AGRONOMICAL MORE FOR
INFORMATIONAL GERMPLASM CHARACTERIZATION CASSAVA

Author: Osvaldo Sebastidao de Oliveira Filho
Advisor: Prof. Dr. Jorge de Oliveira Eder

Co-advisor: Dr. Vanderlei da Silva Santos

ABSTRACT: Brazil is considered the center of diversity of cassava (Manihot
esculenta Crantz). Therefore, it is necessary to invest in its use for the
development of products and technologies. This study aimed to investigate two
main points for the germplasm management and conservation, which are the
selection of most informative descriptors for germplasm characterization and
evaluation, and the clustering of genetic diversity based on qualitative and
guantitative descriptors. Ninety-five cassava accessions previously characterized
for 51 morpho-agronomic descriptors were analyzed. In the first study multiple
correspondence analysis (MCA), based on four methods of selecting descriptors
were used. It was observed that about 30 descriptors were able to represent more
than 90% of the genetic variability in the first three axes of the MCA. Moreover, 32
morpho-agronomic descriptors with high ability to discriminate cassava germplasm
and high correlation with the full set of descriptors (0.81) were selected. In the
second study the genetic variation of cassava accessions based on quantitative
traits (QT) and joint analysis (QQT) (quantitative and qualitative), using the Ward-
MLM method was evaluated. Five and four groups were identified based on the
QT and QQT analysis, respectively. In general, it was observed that most
accessions presented high maximum assignment probability (> 0.90) within each
cluster. Differences in clustering according to the type of data indicate that
guantitative and qualitative traits possibly analyze different genomic regions.
However, the joint analysis using the Ward-MLM procedure clustered genotypes
with high phenotypic differences.

Keywords: Manihot esculenta Crantz, genetic diversity, genetic resources,

breeding, management, use.



INTRODUCAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € uma planta originaria da América
do Sul (Allem, 2002; Rival e Mckey, 2008), sendo a espécie mais importante para
as populacdes tradicionais dessa regido, e a partir do século 16, foi introduzida na
Africa e Asia, sendo hoje a principal fonte de carboidratos para milhdes de
pessoas (Muhlen et al., 2000).

O fato da mandioca ser nativa dos Neotropicos, sobretudo do Brasil (Olsen
e Schaal, 2001), faz com que haja uma ampla variabilidade disponivel para uso
nos programas de melhoramento genético da espécie. De modo geral, diversas
colecbes nacionais de germoplasma de mandioca foram desenvolvidas nos
tltimos anos no Brasil, para que se pudesse conservar a variabilidade local
disponivel. Atualmente, uma das maiores cole¢des de germoplasma de mandioca na
América Latina pertence a Embrapa Mandioca e Fruticultura (Bahia, Brasil), onde sao
armazenados mais de 1500 acessos in vivo. Essa variabilidade é representada em sua
maioria por variedades crioulas, selecionadas naturalmente ou por agricultores.

Embora o Brasil esteja numa posicdo privilegiada em relacdo a
disponibilidade de recursos genéticos, o numero de acessos de mandioca
depositados nas colecbes e bancos de germoplasma é extremamente elevado.
Isto implica na necessidade de aporte de um grande volume de recursos
necessarios para manutencdo, conservacdo, caracterizacdo, avaliacéo,
distribuicdo e uso do germoplasma para desenvolvimento de novos produtos e
tecnologias. Dentre todas estas atividades, aquelas relacionadas a caracterizacéo
e avaliacdo de germoplasma tendem a necessitar de mairo volume de recursos
por exigirem a coleta de dados em diferentes anos e locais de plantio, utilizando
uma lista com diversos descritores.

Fukuda e Guevara (1998) elaboraram uma lista com 75 descritores
morfolégicos e agronémicos para a caracterizacdo de germoplasma de mandioca.
Recentemente esta lista foi reduzida para 50 descritores (Fukuda et al., 2010).
Entretanto, considerando que os recursos fisicos, estruturais e financeiros séo
bastante limitados € preciso investir em pesquisas relacionados a otimizacédo da
caracterizagcdo e avaliacdo do germoplasma de mandioca, sobretudo para

caracteristicas de maior importancia.



O desenvolvimento de descritores minimos e informativos para a
caracterizacdo de germoplasma tem sido desenvolvido com sucesso em outras
culturas a exemplo de Paspalum (Strapasson et al., 2000), mamoeiro (Oliveira et
al., 2012), maracujazeiro (Castro et al., 2012), Capsicum spp. (Junior e Silva et
al., 2013) e Jatropha (Sunil et al., 2013). Porém, até o presente momento nao
existem trabalhos desta natureza na cultura da mandioca.

Até alguns anos atras a definicdo dos descritores para caracterizacdo de
germoplasma era feita basicamente com base na experiéncia dos curadores de
germoplasma e melhoristas. Contudo, o desenvolvimento de novas ferramentas
metodoldgicas e estatisticas de mais facil implementacdo e compreensao tem
contribuido para a reducdo na subjetividade na indicacdo de descritores
morfologicos, agrondmicos e moleculares. Dentre estas técnicas, aquelas
baseadas em analises multivariadas tem ganhado destaque na identificacdo de
descritores de maior interesse, bem como aqueles menos relevantes (Strapasson
et al., 2000; Giraldo et al., 2010; Oliveira et al., 2012; Castro et al., 2012; Junior e
Silva et al., 2013).

Outro aspecto importante em relacao as atividade ligadas a conservacgao e
uso dos recursos genéticos de mandioca refere-se a organizac¢do e estudo da
diversidade genética. Para isso, 0s descritores morfo-agrondbmicos sao
imprescindiveis para identificar e diferenciar os acessos, reduzir o namero de
duplicatas e indicar genétipos que atendam as necessidades dos programas de
melhoramento (Almeida et al.,, 1993; Araudjo et al., 2005). A disponibilidade de
informacdes sobre a diversidade genética é fundamental para o uso racional dos
recursos genéticos de qualquer espécie, sobretudo para fins de melhoramento
(Loarce et al.,, 1996). Neste aspecto, a caracterizacdo do germoplasma de
mandioca pode contribuir para a identificacdo de ide6tipos mais adequados para
incorporacdo no sistema de producdo da cultura ou mesmo para aumentar 0s
ganhos genéticos por meio da selecgéo.

De modo geral os descritores morfo-agroné6micos envolvem dados com
diferentes distribuicbes (continua, discreta, ordinal, binomial e multicategorica).
Em diversas situa¢cfes a variabilidade genética é analisada separadamente para

cada tipo de descritor. Contudo, a integracdo entre os diferentes tipos de



informacdes € de fundamental importancia para uma avaliagcdo mais global da
variacao genética existente.

Diante do exposto, o presente trabalho foi estruturado em dois capitulos
cujos principais foram:

1) Capitulo 1. selecionar dentre o0s descritores disponiveis para
caracterizacdo de mandioca, agueles mais informativos que permitam uma
discriminacdo mais confiavel dos acessos, de forma a reduzir os esforcos
na caracterizagao.

2) Capitulo 2: determinar a extensdo em que a diversidade pode ser melhor
compreendida com base na analise conjunta dos dados qualitativos
(morfoldgicos) e quantitativos (agronémicos); verificar se a analise conjunta
da diversidade pode ajudar na discriminacdo de acessos de mandioca, e
verificar se a analise conjunta da diversidade fenotipica (qualitativos e

guantitativos) pode revelar novos padrées de agrupamento.
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SELECAO DE DESCRITORES INFORMATIVOS PARA CARACTERIZACAO DE
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Selecédo de descritores informativos para caracterizagcdo de germoplasma de
mandioca

Resumo — O elevado numero de descritores torna a caracterizacao e avaliacéo
dos recursos genéticos de mandioca (Manihot esculenta Crantz) demorada e
cara. O objetivo deste trabalho foi selecionar descritores mais informativos para
este tipo de estudo. Foram avaliados 95 acessos caracterizados para 51
descritores morfo-agronémicos. Os dados foram submetidos a analise de
correspondéncia multipla (ACM), cujas informacdes foram utilizadas em quatro
meétodos de selecdo de descritores: 1) ordem inversa do descritor para o pth eixo
fatorial da ACM (Jolliffe), 2) analise de correspondéncia mdultipla sequencial
(ACMS), 3) média das ordens de contribuicdo do descritor nos trés primeiros
eixos fatoriais (C3PE), e 4) método C3PE ponderado pelos pesos respectivos
autovalores da analise completa (C3PEPond). Cerca de 30 descritores, foram
capazes de representar mais de 90% da variabilidade genética nos trés primeiros
eixos da ACM. As correlagdes entre a matriz de dissimilaridade com todos os
descritores versus descritores mais informativos foram altas e significativas (0,75;
0,77; 0,83 e 0,84 para C3PEPond, C3PE, ACMS e Jolliffe, respectivamente).
Contudo, os descritores menos informativos foram descartados levando-se em
consideracdo aqueles comuns aos métodos de selecdo e o0s interesses do
melhoramento. Assim, foram selecionados 32 descritores morfo-agronémicos
(correlacdo entre as matrizes de dissimilaridade de 0,81), que associam alta
capacidade de discriminacdo do germoplasma de mandioca e mantem alguns
descritores agrondmicos Uteis na caracterizacao prévia do germoplasma para seu
uso nos programas de melhoramento genético.

Termos para indexacdo: Manihot esculenta Crantz; recursos genéticos;

conservacgao; melhoramento.



Selection of the most discriminating descriptors for characterization of
cassava germplasm

Abstract — The high number of descriptors makes the characterization and
evaluation of cassava (Manihot esculenta Crantz) genetic resources expensive
and time consuming. The aim of this work was to select the most informative
descriptors for this type of study. Ninety-five accessions were characterized using
51 morpho-agronomic descriptors. The data were subjected to multiple
correspondence analysis (MCA), whose information was used in four methods of
descriptor selection: 1) reverse order of the descriptor for the pth factorial axis of
the MCA (Jolliffe); 2) sequential multiple correspondence analysis (SMCA), 3)
based on mean of the contribution orders of the descriptor in the first three
factorial axes (C3PA); and 4) C3PA method weighted by the respective
eigenvalues of the full analysis (C3PAWeig). Thirty descriptors were able to
represent more than 90% of the genetic variability in the first three axes of the
MCA. The correlations between the dissimilarity matrix with whole descriptors
versus the most informative ones were high and significant (0.75, 0.77, 0.83 and
0.84 for C3PAWeig, C3PA, SMCA and Jolliffe, respectively). However, the less
informative descriptors were discarded taking into account those common among
the methods of selection and breeding interests. Therefore, 32 morpho-agronomic
descriptors (correlation between dissimilarity matrices of 0.81) were selected, due
to their high capacity to discriminate the cassava germplasm and ability of keeping
some preliminary agronomic traits useful in initial characterization of germplasm
for their use in breeding program.

Index terms: Manihot esculenta Crantz; genetic resource; conservation; use;

breeding.



INTRODUCAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é uma das principais culturas que
convertem a maior quantidade de energia solar em carboidratos sollUveis por
unidade de area. Dentre as culturas produtoras de amido, a mandioca é capaz de
superar o arroz em 40% e o milho em 25%, em termos de producdo de
carboidratos, porém com outras vantagens, como boa producdo em condi¢cbes
sub-6timas, e possibilidade de exploracdo de terras marginais, nas quais outras
culturas agricolas ndo expressam seu maximo potencial produtivo (Cock, 1982).

A maior parte da producédo de mandioca € destinada ao consumo alimentar
(humano e animal) e para fins industriais. De modo geral, 0 uso de mandioca
como um substituto para as farinhas de cereais em produtos de panificacdo e
como fonte de energia em racdes animais tende a expandir-se. O amido de
mandioca é um negdcio multibilionario em todo o mundo, sobretudo por suas
diversas aplica¢des industriais como substituto dos amidos de milho, arroz e trigo;
na industria téxtil para dimensionamento, tingimento, aumento do brilho e peso de
tecidos; na industria farmacéutica como material de enchimento e agente ligante;
aditivo em cimento para reduzir o tempo de endurecimento; melhorar a
viscosidade de estruturas de perfuracdo de petréleo; matéria-prima para colas e
adesivos industrias; na industria de papel como cola para fornecimento de brilho e
forca; na industria de cosméticos como poé inerte em diversos produtos; na
industria da borracha e espuma para melhorar a formacdo de espuma e cor
(Tonukari, 2004).

A ampla gama de usos da mandioca deve estar atrelada a diversidade
genética da espécie, para que sejam desenvolvidas variedades com
caracteristicas que atendam as diversas especificidades do mercado consumidor,
bem como do sistema de producdo da cultura. Portanto, a manutencdo da
diversidade genética de mandioca (Manihot esculenta Crantz) é uma estratégia
que garante a conservacdo de alelos Uteis relacionados a resisténcia contra
pragas e doencas, que confiram melhor qualidade de raizes e caracteristicas
diferenciais de amido. A disponibilidade de uma ampla variabilidade genética é

essencial para programas de melhoramento da mandioca que visam o
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desenvolvimento de novas variedades com diferentes niveis de adaptacdo aos
diferentes ambientes de cultivo da cultura e adequacéo industrial.

A organizacdo e manutencdo de importantes bancos de germoplasma e os
esforcos de coleta, caracterizacdo, avaliagdo e uso de espécies silvestres e
variedades locais sd@o atividades de imensuravel importancia para garantir a
sustentabilidade da cadeia produtiva da mandioca, sobretudo em paises com
dimensdes continentais, como o Brasil.

A caracterizacdo de germoplasma consiste na avaliagdo das caracteristicas
gue descrevem e diferenciam os acessos de germoplasma (Almeida et al., 2005),
cujas informacBes sdo coletadas de forma programada e sistematica. Esta
caracterizagcdo se concentra basicamente em descritores morfolégicos e
agron6micos (Junior e Silva et al., 2013).

As colecbes de germoplasma de mandioca no Brasil tém sido caracterizadas
basicamente com base na andlise de descritores morfologicos e no teor de
compostos cianogénicos nas raizes para classificacao dos genétipos em mandioca
“mansa” ou “brava” (Fukuda e Alves, 1987). Entretanto, em muitas situacoes,
alguns descritores ndo séo Uteis para identificacdo de duplicatas ou discriminacao
confidvel dos acessos (Onyilgha, 1986; Bekele et al., 1994; Strapasson et al.,
2000). Especificamente no caso da mandioca, existe uma lista com mais de 50
descritores para uso na caracterizacdo de germoplasma (Fukuda et al., 2010), o
que exige a tomada de um grande numero de observacdes e torna a tarefa
extremamente demorada e de alto custo.

Para reduzir o trabalho envolvido nas atividades de caracterizagéo,
diversos estudos tém sido realizados para definir uma lista de descritores mais
informativos para distincdo de acessos em bancos de germoplasma de Paspalum
(Strapasson et al., 2000), mamoeiro (Oliveira et al., 2012), maracujazeiro (Castro
et al., 2012) e Capsicum spp. (Junior e Silva et al., 2013)., considerando que
métodos e processos confidveis para caracterizacdo de germoplasma sao
fundamentais para aumentar o uso da variabilidade genética disponivel nos
programas de melhoramento genético.

Geralmente os trabalhos de caracterizacdo de germoplasma envolvem o
uso de diversos tipos de descritores a exemplo dos morfolégicos, agronémicos,

bioguimicos e moleculares. Muito embora a definicdo de descritores de maior
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importancia tenha sido feita com base na experiéncia de pesquisadores
(GALLACHER, 1997; COFFELT E JOHNSON, 2011), o uso de técnicas de
analise multivariada tem sido mais eficaz para identificar descritores de maior
interesse, bem como para indicar o descarte daqueles menos relevantes
(Strapasson et al., 2000; Giraldo et al., 2010; Oliveira et al., 2012; Castro et al.,
2012; Janior e Silva et al., 2013).

O objetivo deste trabalho foi selecionar dentre os descritores disponiveis
para caracterizagcdo de mandioca, aqueles mais informativos que permitam uma
discriminagdo mais confiavel dos acessos, de forma a reduzir os esfor¢cos na

caracterizacdo deste germoplasma.

MATERIAL E METODOS

Material veqgetal

Nos anos de 2011 a 2013 foram caracterizados 95 acessos de
germoplasma pertencentes ao Banco Ativo de Germoplasma de Mandioca (BAG-
Mandioca) da Embrapa Mandioca e Fruticultura (Cruz das Almas, Brasil),
procedentes de varios ecossistemas do Brasil, bem como da Colémbia,
Venezuela e Nigéria. Este banco € formado por variedades locais e melhoradas
resultante de procedimentos convencionais de melhoramento, tais como
cruzamento e selecdo, bem como pela selecdo de variedades locais de alto
potencial produtivo identificadas por agricultores ou instituices de pesquisa.

O plantio foi realizado no inicio do periodo das chuvas na regido (maio a
julho) utilizando manivas de 15 a 20 cm, em fileiras simples. O espacamento
utilizado foi de 0,90m entre linhas e 0,80m entre plantas, e os tratos culturais
foram realizados de acordo com recomendacdes da cultura. A colheita foi
realizada entre 11 e 12 meses apods o plantio.

Com o intuito de reduzir o nimero de dados perdidos, apenas 95 acessos
com dados completos de 51 descritores foram utilizados para a definicdo da lista
de descritores mais informativos para a mandioca (Tabela 1).

De acordo com Fukuda et al. (2010), os 51 descritores foram divididos em
quatro categorias, sendo 13 descritores minimos, 13 principais, 10 secundarios e

15 agrondmicos preliminares.
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Tabela 1. Lista de descritores utilizados para a caracterizacdo do germoplasma
de Manihot esculenta Crantz. com os respectivos numero de categorias definidos
no manual de descritores (K1 — Fukuda et al., 2010) e numero de classes
encontrados nos 95 acessos avaliados no presente trabalho (K2), bem como o

codigo de cada descritor.

Descritores K2 Cddigo
Cor da folha apical 3 CorFApi
Pubescéncia do broto apical 2 PUB
Forma l6bulo central da folha 4 FLC
Cor do peciolo 5 CorPec
Cor do cortex do caule 3 CorCCau
] Cor externa do caule 6 CorExCau
Drilsiﬁirrlgi)rss Comprimento da filotaxia 3 CompFilo
Presenca de peddnculo nas raizes 3 PedRaiz
Cor externa das raizes 4 CorERaiz
Cor do cortex das raizes 4 CorCRaiz
Cor da polpa da raiz 3 CorPRaiz
Textura da epiderme da raiz 2 TexERaiz
Floracéo 2 Flo
Cor da folha desenvolvida 2 CorFDes
Numero de Iébulos 4 Nlob
Comprimento do l6bulo 6 CompLob
Largura do I6bulo 7 LargLob
Relacdo comprimento/largura do I6bulo 5 RelLob
_ Comprimento do peciolo 7 CompPec
Dp?ﬁfé;ggs Cor da epiderme do caule 3 CoreEpCau
Habito de crescimento do caule 1 HabCau
Cor dos ramos terminais das plantas adultas 2 CorRTer
Altura da planta 4 AP
Altura da primeira ramificacédo 7 A1R
Niveis de ramificacao 4 NivRam
ConstricOes da raiz 3 ConstRaiz
Cor da nervura 4 CorNer
Posicéo do pedunculo 3 PosPed
Proeminéncia das cicatrizes foliares 1 ProCFol
Comprimento das estipulas 1 CompEst
Descritores Margem das estipulas 2 MargEst
secundarios Habito de ramificagéo 3 HabRam
Angulo da ramificagéo 5 AngRam
Sinuosidade do I6bulo foliar 2 Sin
Forma da raiz 4 ForRaiz
Tipo de planta 4 TipPI
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Tabela 1. Cont...

Descritores K2 Cddigo
Vigor inicial 3 Vig
Peso total da parte aérea 7 PPA
Numero de estacas comerciais por planta 7 NEstCom
Comprimento médio da raiz 7 CompRaiz
Diametro médio da raiz 7 DiamRaiz
Destaque da pelicula da raiz 2 DestPelRaiz
Descritores Destaque do cortex da raiz 2 DestCorRaiz
agrondmicos Posicéo das raizes 2 PosRaiz
preliminares Rendimento de raizes comerciais 7  RendRaizCom
Rendimento de raizes ndo comerciais 7 RendRaizNCom
Teor de matéria seca na raiz 7 MS
Resisténcia a bacteriose 5 Bac
Resisténcia a antracnose 5 Ant
Tolerancia a 4caros 4 Aca
Retencao foliar 3 RetFol

7

Como a maioria das caracteristicas € qualitativa, as consideradas
quantitativas também foram categorizadas, para reuni-las na mesma analise.
Neste caso, foram distribuidas sete classes para cada caracteristica quantitativa,

cuja categorizacao foi baseada na amplitude de variacdo dos dados.

Selecdo dos descritores

A analise de correspondéncia multipla (ACM) (Escofier e Pages, 1992) foi
utilizada para selecionar os descritores minimos, de forma analoga a analise de
componentes principais (ACP). A selecdo de descritores mais informativos foi
realizada com base em quatro critérios: 1) Método de Jolliffe (1973), que utiliza a
ordem inversa do descritor para o pth eixo fatorial (O'p). Neste caso, o descritor
de maior contribuicdo para o Uultimo eixo fatorial pode ser descartado,
considerando que a importancia dos componentes principais ou eixos fatoriais
decresce do primeiro ao ultimo, e também pelo fato deste explicar pouco da
variancia total. Assim, o descritor com o maior coeficiente no eixo principal e com
0 menor autovalor no ultimo eixo pode ser descartado; 2) Analise de
correspondéncia multipla sequencial (ACMS), em que o descritor de maior

contribuicdo para o ultimo eixo fatorial &€ descartado, e outra analise € realizada
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com os demais descritores, e assim sucessivamente, até que a ordenacao dos
descritores seja estabelecida de acordo com sua importancia; 3) Selecdo com
base na média das ordens de contribuicdo do descritor nos trés primeiros eixos
fatoriais da andlise completa (C3PE), juntamente com O'p, ou seja, Os = (O1 + O2
+ O3 + O'p) / 4; e 4) Selecdo com base na média ponderada das ordens de
contribuicdo do descritor para os trés primeiros eixos (C3PEPond), com pesos
(w1, w2 e w3) definidos pelos respectivos autovalores da analise completa, ou
seja: Oz = (w101 + w202 + w303) / (wl + w2 + w3). Todas estas analises foram
realizadas com auxilio do pacote FactoMineR (Lé e Husson, 2008) desenvolvido
na plataforma R (R Development Core Team, 2013).

Para compor a lista de descritores mais informativos, selecionou-se um
méaximo de 30 descritores para cada método. Além disso, para cada método foi
avaliada a eficiéncia dos quatro critérios de selecdo, em estabelecer a lista de
descritores minimos foi avaliada por meio da correlacdo entre as matrizes de
dissimilaridade estimada para todos os descritores e aquela calculada apenas

com os descritores mais informativos. As matrizes de dissimilaridade para as

variaveis multicategoricas foram calculadas de acordo com dij = 5 em que i

e j correspondem a um par de acessos (iej =1, 2,.., n), C é o numero de

acordos de classes concordantes e D é o nimero de classes discordantes.

Correlacdes entre descritores

A correlacdo entre as matrizes de dissimilaridade de todos os descritores
versus descritores mais informativos, de acordo com os diferentes critérios de
selecédo foi utilizada como medida de qualidade da selecdo dos descritores. A
significancia destas correlagcfes foi avaliada pelo teste t e de Mantel, com 10000
simulacfes. Para se estabelecer a lista de descritores mais informativos para a
mandioca néo foi adotado um critério Unico para descarte de descritores, mas sim
uma analise comparativa dos descritores recomendados para descarte pela
maioria dos critérios de selecao analisados.

O coeficiente de correlacao foi utilizado para entender a relacdo existente
entre alguns descritores. Para isso, foram estimadas as correlagcdes marginais e

parciais por meio de modelo gréafico de Gauss (GGM). A diferenca entre as duas
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correlagOes reside no fato de que a correlagcdo marginal quantifica a correlagao
entre um par de descritores tendo em conta o efeito de todos os outros, enquanto
que a correlacéo parcial mede a correlagéo direta, excluindo o efeito de todos os
outros descritores. Estas analises foram realizadas com auxilio do pacote ggm
(Marchetti, 2006) desenvolvido na plataforma R (R Development Core Team,
2013).

RESULTADOS E DISCUSSAO
Contribuicdo dos descritores

Os descritores habito de crescimento do caule (HabCau), proeminéncia das
cicatrizes foliares (ProCFol) e comprimento das estipulas (CompEst) nédo
apresentaram variacdo no conjunto de acessos de mandioca avaliados, e portanto
foram eliminados das andlises posteriores. A preocupagdo crescente com a
reducdo da variacdo genética em espécies cultivadas tem levado a preservacao
do maximo de diversidade genética possivel, tanto in situ quanto ex situ, ndo
somente no longo prazo, mas também para ter variabilidade disponivel suficiente
para atendimento de interesses futuros dos programas de melhoramento (Giraldo
et al., 2010). Esta necessidade de conservacdo nao controlada, certamente
contribui para a manutencéo de acessos com pequenas diferencas fenotipicas em
relacdo ao germoplasma ja armazenado, o que faz com que alguns descritores
nao sejam informativos.

A avaliacdo das contribuicdes dos descritores para os trés primeiros eixos
fatoriais na Andlise de Correspondéncia Mdltipla (ACM) completa mostrou que
cerca de 62% dos descritores com as maiores contribuicdes explicaram mais de
90% da variabilidade total associada a cada um dos eixos (Tabela 2). Isso pode
ser explicado pela existéncia de redundancia ou associacao entre descritores, que
fazem com que alguns descritores capturem informacdes de mesma natureza
sobre a variabilidade dos acessos. Assim, para garantir que pelo menos 90% da
variabilidade genética seja capturada pelos primeiros e principais eixos da ACM,
cerca de 30 descritores foram selecionadas como descritores minimos para a
mandioca.

A classificagao dos descritores informativos avaliados em acessos do BAG-

Mandioca de acordo com as suas contribuicbes para o ultimo eixo fatorial nas
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andlises sucessivas de correspondéncia mdultipla (ACMS) é apresentada na
Tabela 3. Com base nesta analise, o descritor Comprimento do peciolo
(CompPec) foi que mais contribuiu para explicar o ultimo eixo fator (9,87%) e, em
principio possui menor importancia para a caracterizacdo destes acessos. Em
teoria, isto significa que a informagdo associada a esta varidvel ja esta
contemplada por outros descritores que contribuem para os demais eixos. Por
outro lado, o descritor CompPec apresentou uma alta contribuicdo para os trés
primeiros eixos fatoriais (12°, 10° e 1° maior contribui¢do, respectivamente), sendo
portanto ndo indicado para descarte com base neste critério.

Tabela 2. ContribuicAo dos descritores morfo-agronébmicos de mandioca
avaliados para os trés primeiros eixos da andlise de correspondéncia multipla
(ACM), considerando os 48 descritores.

Descritor EXO0 Descritor EX0
1° 20 3° 1° 20 3°

Al1R 3,506 7,780 2,602 DiamRaiz 2,570 1,750 1,044
Aca 0,700 1,973 0,752 FLC 1,659 1,372 2,954
AngRam 1,069 1,810 1,889 Flo 3,420 0,112 0,069
Ant 2,242 0,384 0,175 ForRaiz 0,484 1,940 3,372
AP 0,354 6,253 2,335 HabRam 1,250 0,406 3,113
Bac 1,403 3,028 2,436 LargLob 2,674 6,796 6,018
CompFilo 3,424 0,037 0,456 MargEst 0,228 0,298 0,472
CompLob 1,648 2,718 6,882 MS 1,981 1,671 1,378
CompPec 2,683 3,341 6,973 NEstCom 0,821 8,292 3,226
CompRaiz 0,613 3,494 4,234 NivRam 6,018 1,174 3,516
ConstRaiz 1,880 0,826 3,478 Nlob 0,492 0,835 0,562
CorCCau 2,789 1,494 0,697 PedRaiz 0,796 0,542 0,715
CorCRaiz 5,055 1,993 3,439 PosPed 0,867 0,535 0,906
CorEpCau 9,220 0,382 3,215 PosRaiz 0,008 0,002 0,002
CorERaiz 7,627 1,460 2,903 PPA 1,089 3,599 3,485
CorExCau 8,851 3,331 5,176 PUB 0,299 3,192 1,018
CorFApi 1,025 0,911 1,042 RelLob 1,752 6,461 3,287
CorFDes 0,402 0,015 0,761 RendRaizCom 2,888 8,298 1,056
CorNer 1,368 3,886 1,824 RendRaizNCom 1,668 1,742 2,752
CorPec 2,209 0,613 0,645 RetFol 0,111 0,233 0,060

CorPRaiz 1,808 0,725 1,048 Sin 0,050 0,107 2,196
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CorRTer 0,166 0,464 0,173 TexERaiz 5892 0,589 2,028
DestCorRaiz 0,293 0,817 0,415 TipPlI 0,430 2,088 1,797
DestPelRaiz 1,973 0,006 0,169 Vig 0,246 0,226 1,254

Tabela 3. Ordenamento decrescente de importancia dos descritores morfo-

agronbmicos de mandioca avaliados por meio de andlises sucessivas de

correspondéncia multipla (ACMS) e contribuicdo para os trés primeiros eixos

fatoriais (C3PE).

ACMS C3PE
Descritor C' Descritor C Descritor Os Descritor Os
PosRaiz 0,00 HabRam 11,61 CompPec 5,72 Aca 1,94
PedRaiz 50,00 PPA 12,64 CorExCau 5,11 CorNer 1,88
RelLob 42,18 CompFilo 10,56 LargLob 4,66 ConstRaiz 1,69
CorCCau 36,62 Bac 15,50 NEstCom 4,56 MS 1,60
PosPed 62,73 LargLob 37,06 AIR 4,23 ForRaiz 1,58
RetFol 30,12 A1R 17,99 RendRaizCom 4,03 HabRam 1,41
CorRTer 35,82 Nlob 10,85 CompRaiz 3,60 CorCCau 1,27
Sin 19,79 CompLob 17,87 CorEpCau 3,45 CorFApi 1,25
Flo 36,49 ConstRaiz 11,51 ComplLob 3,30 PosPed 1,15
Vig 25,04 NivRam 12,47 CorERaiz 3,28 CompkFilo 1,15
DestPelRaiz 37,30 DiamRaiz 10,79 NivRam 3,13 CorPec 1,11
DestCorRaiz 27,34 TexERaiz 13,40 RelLob 3,06 Flo 0,94
CorFApi 27,75 CorNer 12,30 AP 3,00 Ant 0,90
MargEst 39,14 CorEpCau 9,70 CorCRaiz 2,92 Nlob 0,81
CorFDes 26,49 NEstCom 11,94 Bac 2,64 Vig 0,76
AngRam 26,87 RendRaizCom 9,08 PPA 2,54 RetFol 0,74
CorERaiz 24,34 PUB 8,09 FLC 2,47 Sin 0,68
Ant 21,15 FLC 7,67 RendRaizNCom 2,31 DestPelRaiz 0,57
RendRaizNCom 17,65 ForRaiz 8,72 TexERaiz 2,20 PedRaiz 0,54
CorExCau 12,86 CompRaiz 6,63 PUB 2,14 CorFDes 0,42
AP 14,82 MS 7,91 TipPlI 2,11 DestCorRaiz 0,40
CorPec 17,72 Aca 7,52 DiamRaiz 2,06 MargEst 0,33
CorPRaiz 12,89 TipPI 8,54 CorPRaiz 2,02 CorRTer 0,32
CorCRaiz 21,52 CompPec 9,87 AngRam 1,94 PosRaiz 0,09

IC: contribuices percentuais maximas (%) para o Gltimo eixo fatorial em cada andlise. Descritores

em negrito foram selecionados para cada método correspondente.
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Por outro lado, outros descritores de maior contribuicdo para os ultimos
eixos fatoriais também apresentaram baixa contribuicdo nos primeiros eixos. Por
exemplo, o descritor tipo de planta (TipPl) apresentou a segunda maior
contribuicdo para o ultimo eixo fatorial na ACM (8,54%), e da mesma forma que
CompPec poderia ser considerado pouco informativo com base neste critério. No
caso do descritor TipPl, as contribuicOes para os trés primeiros eixos fatoriais
foram menores, comparado a CompPec (38°, 15° e 25° respectivamente) e
portanto, o critério de descarte baseado na maior contribuicdo para os ultimos
eixos estaria correto. Adicionalmente, o descritor tolerancia a acaros (Aca)
apresentou a terceira maior contribuicdo para o ultimo eixo fatorial (7,52%), e
também possui baixa contribuicdo para os trés primeiros eixos (34°, 17° e 35°,
maior contribuicdo, respectivamente). Mesmo com estas inconsisténcias, foram
selecionados os descritores mais informativos para posterior comparagdo com

outros métodos de descarte.

Avaliacdo dos métodos de selecdo de descritores informativos

Os 30 descritores selecionados pelo critério ACMS foram utilizados para
obtencéo da matriz de dissimilaridade, que foi comparada com aquela obtida com
todos os descritores (Tabela 3). De modo geral, observou-se uma correlacdo
significativa (P<0,01) entre as matrizes de dissimilaridade com todos o0s
descritores vs descritores selecionados pelo critério ACMS (0,83) (Figura 1).

Considerando a contribuicdo dos descritores para 0s trés primeiros eixos
fatoriais da ACM (C3PE), observou-se que os descritores CorCCau, CorFApi,
PosPed, CompFilo, CorPec, Flo, Ant, Nlob, Vig, RetFol, Sin, DestPelRaiz,
PedRaiz, CorFDes, DestCorRaiz, MargEst, CorRTer e PosRaiz foram 0s menos
informativos para capturar a maior parte da variacao genética dos dados (Tabela
3). Ao se retirar estes descritores das analises a correlacdo entre as matrizes de
dissimilaridade apresentaram significancia, porém o valor absoluto da correlacao
(0,77) foi menor do que aquele obtido com critério ACMS (Figura 1), indicando
menor ajuste entre os descritores descartados e a lista completa.

O critério de selecdo de descritores com base na meédia ponderada das
ordens de contribuicdo do descritor para os trés primeiros eixos, com pesos

definidos pelos respectivos autovalores da analise completa (C3PEPond), indicou
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os descritores DestPelRaiz, TipPl, MS, CorPec, AngRam, Aca, CorPRaiz,
CorFApi, Vig, PosPed, PedRaiz, Nlob, CorFDes, DestCorRaiz, MargEst, CorRTer,
RetFol e PosRaiz, como 0os menos informativos para discriminagdo dos acessos
de mandioca (Tabela 4). Embora tenha se observado correlagdo significativa
entre a matriz de dissimilaridade dos dados completos e descritores minimos com
base no critério C3PEPond (0,75), o valor absoluto da correlacdo foi ainda menor

que o critério C3PE (Figura 1).

Correlagiio = 0,83 (Teste t:**, Teste Mantel: ++) T Correlagdo = 0,77 (Teste t:**, Teste Mantel: ++)
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Figura 1. Correlacdo entre as matrizes de dissimilaridade (MD), comparando-se
todos os descritores com aqueles selecionados pelos critérios de analises
sucessivas de correspondéncia mudltipla (ACMS), contribuicdo para os trés
primeiros eixos fatoriais (C3PE), contribuicdo para os trés primeiros eixos fatoriais
ponderado (C3PEPond) e critério de Jollife (Jollife).

O critério de descarte dos 18 descritores que apresentaram 0S maiores

elementos dos autovetores nos ultimos componentes (Jolliffe), indicou o descarte
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de RetFol, DiamRaiz, AngRam, A1R, AP, CorExCau, RendRaizNCom, LargLob,
Bac, RendRaizCom, FLC, PUB, TipPI, Aca, CorPRaiz, NEstCom, CompRaiz e
CompPec (Tabela 4). Com base no critério Jolliffe, observou-se a maior

correlagcdo entre a matriz de dissimilaridade dos dados completos e descritores

minimos (0,84), indicando melhor ajuste no descarte dos descritores (Figura 1).

Tabela 4. Ordenamento decrescente de importancia dos descritores morfo-

agronébmicos de mandioca avaliados pelo critério de contribuicdo para os trés

primeiros eixos fatoriais ponderado (C3PEPond) e critério de Jollife (Jollife).

C3PEPond Jollife
Descritor Oz Descritor Oz Descritor O'p Descritor Op
CorEpCau 7,71 FLC 2,19 CompPec 9,87 Nlob 1,33
CorExCau 6,91 CorCCau 2,18 CompRaiz 6,06 Vig 1,32
NEstCom 6,44 RendRaizNCom 2,14 NEstCom 5,88 CorCRaiz 1,21
RendRaizCom 6,26 DiamRaiz 2,06 CorPRaiz 4,49 CorERaiz 1,12
CorERaiz 5,97 Sin 2,04 Aca 4,31 CorPec 0,98
LargLob 5,68 Ant 1,91 TipPI 4,14 CorEpCau 0,97
A1R 5,65 DestPelRaiz 1,85 PUB 4,05 HabRam 0,89
CompPec 5,02 TipPI 1,78 FLC 3,89 Ant 0,80
AP 4,99 MS 1,74 RendRaizCom 3,89 RelLob 0,74
CompLob 4,97 CorPec 1,71 Bac 3,69 CompkFilo 0,68
NivRam 4,81 AngRam 1,65 LargLob 3,14 ConstRaiz 0,57
TexERaiz 4,78 Aca 1,42 RendRaizNCom 3,09 CorFDes 0,51
RelLob 4,77 CorPRaiz 1,41 CorExCau 3,08 ForRaiz 0,51
CorCRaiz 4,05 CorFApi 1,00 AP 3,07 CorRTer 0,48
CompRaiz 3,60 Vig 0,95 AlR 3,02 CorNer 0,44
Flo 3,28 PosPed 0,81 AngRam 2,99 Sin 0,37
PPA 3,16 PedRaiz 0,71 DiamRaiz 2,88 PosRaiz 0,36
CompkFilo 3,11 Nlob 0,66 RetFol 2,57 MargEst 0,33
CorNer 2,83 CorFDes 0,61 PosPed 2,30 TexERaiz 0,29
ForRaiz 2,60 DestCorRaiz 0,60 CorFApi 2,02 Flo 0,17
ConstRaiz 2,58 MargEst 0,36 PPA 1,97 DestPelRaiz 0,15
PUB 2,50 CorRTer 0,33 ComplLob 1,94 PedRaiz 0,12
Bac 2,45 RetFol 0,17 NivRam 1,82 CorCCau 0,11
HabRam 2,32 PosRaiz 0,01 MS 1,35 DestCorRaiz 0,05

Descritores em negrito foram selecionados para cada método correspondente.
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Indicacdo do descarte de descritores

De modo geral observa-se uma falta de coincidéncia entre os descritores
indicados para descarte utilizando os quatro métodos de selecdo. Apenas 0s
descritores CompPec, CompRaiz, NEstCom e RendRaizCom foram comuns a
todos os métodos de descarte (Tabela 5). Assim, a decisdo sobre quais
descritores devem efetivamente ser descartados foi baseada na coincidéncia em
pelo menos dois dos métodos. Neste caso, 23 descritores poderiam ser
descartados da analise (CompPec, CompRaiz, NEstCom, RendRaizCom, AlR,
AP, CompLob, CorEpCau, CorExCau, FLC, LargLob, NivRam, Aca, Bac,
CorCRaiz, CorERaiz, DiamRaiz, PPA, PUB, RelLob, RendRaizNCom, TexERaiz e
TipPl). Contudo, considerando: 1) que os descritores RendRaizCom, AP, Aca,
Bac, PPA, RendRaizNCom e TipPI estdo diretamente relacionados a capacidade
produtiva e de resisténcia a estresses bidticos dos acessos, sendo rotineiramente
avaliados nos programas de melhoramento genético de mandioca, e 2) que o
namero de acessos avaliados no presente trabalho € apenas uma amostra do
germoplasma armazenado no BAG-Mandioca (cerca de 8%), a exclusdo destes
descritores nédo é indicada.

E possivel afirmar que os critérios de descarte de descritores apresentam
indicacdes bastante diferentes e que, portanto € preciso proceder a comparaces
entre os métodos e analisar criteriosamente 0s descritores comuns entre as
metodologias e que possivelmente valorizam mais a contribuicdo das variaveis
sobre os primeiros eixos fatoriais.

Indicacdo de descarte de diferentes descritores em funcdo dos métodos de
selec@o das variaveis também foram observados por Janior e Silva et al. (2013)
em Capsicum spp. Entretanto, estes autores néo fizeram uma comparacéo entre
os descritores comuns aos diferentes métodos. Neste caso, a escolha dos
descritores foi feita com base no método de selecéo de variaveis que apresentou
maior correlagédo entre as matrizes de dissimilaridade com os dados de todos os
descritores versus lista minima de descritores.

Embora diversos autores recomendem o uso de descritores qualitativos na
caracterizagao de acessos de germoplasma, considerando sua alta herdabilidade
e facil identificacdo e avaliacdo em diversos ambientes, os descritores

guantitativos RendRaizCom, AP, Aca, Bac, PPA, RendRaizNCom e TipPI, apesar
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de apresentarem menor herdabilidade, sédo de grande interesse na caracterizacao
preliminar de germoplasma. Isto porque o0s descritores acima referidos séo
rotineiramente e, em muitas situacdes inconscientemente, avaliadas pelos
agricultores quando da escolha da variedade a ser cultivada merecendo, portanto
uma atencao especial dos curadores de germoplasma e melhoristas de plantas.

Tabela 5. Relacdo de descritores de mandioca indicados para descarte utilizando
o critério de analises sucessivas de correspondéncia multipla (ACMS),
contribuicdo para os trés primeiros eixos fatoriais (C3PE), contribuicdo para os

trés primeiros eixos fatoriais ponderado (C3PEPond) e critério de Jollife (Jollife).

Descritor Critério de descarte Coincidéncias
ACMS Jollife C3PE C3PEPoNd

N

CompPec X X
CompRaiz X
NEstCom X
RendRaizCom X
AlR
AP
CompLob
CorEpCau X
CorExCau X
FLC X X
LargLob X
NivRam X
Aca X X
Bac X
CorCRaiz X X
CorERaiz X X
DiamRaiz X X
PPA X X
PUB X X
RellLob X X
RendRaizNCom X X
TexERaiz X X
TipPI X X
AngRam X
CompFilo X
ConstRaiz
CorNer X
CorPRaiz X
Flo X

x
X X X X X
X X X X X X X X X

X X X X X X X X X X X X
x

x
O OO O OONNDNNDNDNDNDNDNDNDNDDNDNWWWWWWWWP~SE~AEDd
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ForRaiz X 0
MS X 0
Nlob X 0
RetFol X 0

Desta forma, a lista com os descritores morfo-agrondbmicos que associa
maior capacidade de discriminacdo do germoplasma de mandioca e informacdes
agrondmicas de importancia para os melhoristas de mandioca foi composta por
32 descritores (Tabela 6). A correlacdo entre a matriz de dissimilaridade dos
acessos comparando a lista completa com a lista minima de descritores foi
significativa e de alta magnitude (0,81) (Figura 2). Embora o valor absoluto da
correlagdo entre as matrizes de dissimilaridade seja menor do que nos métodos
ACMS e proposto por Jolliffe (1973), observa-se que a lista que mantem os
descritores agrondmicos preliminares atende aos interesses dos curadores de
germoplasma na classificacdo dos genotipos e dos melhoristas na caracterizacao

prévia do germoplasma para seu uso nos programas de melhoramento.

T Correlacdo = 0,81 (Teste t:**, Teste de Mantel:++)

MD - Descritores informativos
(i}

ot gt dtetyniee OV
2 T L R

] A 2 3 A4 A B 7 8 R 1
MD - Todos descritores

Figura 2. Correlacdo entre as matrizes de dissimilaridade (MD) para todos os

descritores e lista de descritores informativos selecionados.

Tabela 6. Lista de 32 descritores morfo-agrondmicos informativos para a

caracterizagao do germoplasma de Manihot esculenta Crantz.
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Descritores Cddigo
Cor da folha apical CorFApi
Cor do peciolo CorPec
Cor do cortex do caule CorCCau
Descritores minimos ~ Comprimento da filotaxia CompFilo
Presenca de pedunculo nas raizes PedRaiz
Cor da polpa da raiz CorPRaiz
Floracéo Flo
Cor da folha desenvolvida CorFDes
Numero de I6bulos Nlob
Descritores principais Cor dos ramos terminais das plantas adultas CorRTer
Altura da planta AP
Constricbes da raiz ConstRaiz
Cor da nervura CorNer
Posig&o do pedunculo PosPed
Margem das estipulas MargEst
Descritores Habito de ramificacéo HabRam
secundarios Angulo da ramificac&o AngRam
Sinuosidade do I6bulo foliar Sin
Forma da raiz ForRaiz
Tipo de planta TipPI
Vigor inicial Vig
Peso total da parte aérea PPA
Destaque da pelicula da raiz DestPelRaiz
Destaque do cértex da raiz DestCorRaiz
_ Posicéo das raizes PosRaiz
DESC[I'[O.I’ES Rendimento de raizes comerciais RendRaizCom
agronémicos _ . ~ . .
preliminares Rendimento de raizes ndo comerciais RendRaizNCom
Teor de matéria seca na raiz MS
Resisténcia a bacteriose Bac
Resisténcia a antracnose Ant
Tolerancia a acaros Aca
Retencéao foliar RetFol

De fato, considerando os descritores indicados para descarte, observaram-

se diversas correlacdes parciais de magnitude mediana a alta (>0,30) com outros

descritores (Suplemento 1). As correlagbes de maior importancia foram para

CompLob vs (ConstRaiz, DestPelRaiz, LargLob e RelLob), CompPec vs (MargEst

e Nlob), CompRaiz vs (DiamRaiz, NEstCom, NivRam, AngRam e CompFilo),
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CorCRaiz vs (CorCCau, CorexCau, ForRaiz e Nlob), CorEpCau vs (DestPelRaiz,
PPA e RendRaizCom), CorERaiz vs (PosRaiz e TexERaiz), CorExCau vs
(CorCRaiz, ForRaiz, Nlob), DiamRaiz vs (CompRaiz, Nlob e RendRaizNCom),
LargLbob vs (CompLob e RelLob), NEstCom vs (AP, CompRaiz e
RendRaizNCom), NivRam vs (Ant, CompRaiz, Flo e PosPed), PUB x Nlob,
RelLob vs (CompLob e LargLob) e TexERaiz vs (Aca, CorERaiz e PosRaiz). Dos
16 descritores indicados para descarte, apenas A1R e FLC ndo apresentaram
importantes correlagdes parciais com outros descritores.

Jolliffe (1973) observou que quando se dispde de grande numero de
descritores, possivelmente muitos deles podem apresentar algum grau de
associacdo, sendo necessario seu descarte por serem pouco informativos e
acrescentar enorme trabalho de caracterizacdo e avaliacdo, sem acréscimo de
informacdo adicional. Por outro lado, analises multivariadas, especificamente a
ACM, tem a vantagem de avaliar a importancia de cada descritor estudado sobre
a variacao total disponivel entre os acessos, possibilitando o descarte dos menos
discriminantes, por serem invariantes ou estarem correlacionados com outros
descritores, semelhantemente ao que ocorre com a andlise de componentes
principais (Daher et al., 1997). Além disso, a ACM ¢é particularmente importante
em estudos em que um grande volume de dados qualitativos é tomado, muitas
vezes associados a dados quantitativos, como € o caso de diversos bancos de
germoplasma onde as variaveis nos conjuntos de dados podem ser quantitativas
ou qualitativas, temporais ou nao temporais.

A analise desta colecdo destaca a alta proporcdo de descritores
informativos relacionados com as caracteristicas da raiz (descritores agrondmicos
preliminares). Isto é interessante porque estas caracteristicas sao utilizadas para
definir o potencial de uso do germoplasma de mandioca, seja ele per se ou em
blocos de cruzamentos em programas de melhoramento genético. Portanto, &
possivel caracterizar essas colecbes de germoplasma para atender
simultaneamente os critérios de representacdo da variabilidade genética e os
interesses imediatos do melhorista, quanto a disponibilidade de acessos mais
prontamente acessiveis para uso. Semelhantemente, grande parte dos
descritores minimos de Capsicum relacionada as caracteristicas do fruto em

pimentas e pimentdes, que tem sido o foco do melhoramento genético destas
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espécies, em funcdo de suas relacbes com armazenamento, processamento,
comercializacdo e consumo dos produtos comerciais derivados (JUNIOR e SILVA
et al., 2013).

Neste sentido, se a caracterizacdo do germoplasma de mandioca leva em
conta as caracteristicas de interesse para 0 melhoramento genético, as
possibilidades de uso sdo maiores, conforme estipulado nas politicas publicas de
conservacgao e uso de recursos genéticos de plantas (FAO, 1991).

Esta lista de descritores morfo-agronémicos mais informativos mostra a
possibilidade de reduzir a lista de descritores adotados atualmente nos Bancos de
Germoplasma de mandioca, sem prejudicar a representacao de sua variabilidade
genética e os interesses dos programas de melhoramento genético. Em geral, a
lista de descritores minimos proposta no presente estudo (Tabela 6) permite que
cerca de 37% dos descritores inicialmente utilizados sejam descartados. Este
percentual de reducdo no numero de descritores € menor que outros relatos da
literatura, a exemplo de i) Paspalum sp., na qual Strapasson et al. (2000)
indicaram o descarte de 86% do total de descritores utilizados na caracterizacéo
dos acessos, ii) figueira (Ficus carica L.) em que foram descartados 74% dos
descritores (Giraldo et al., 2010), e iii) acessos de Capsicum spp, na qual foram
reduzidos 50% dos descritores de germoplasma (Junior e Silva et al., 2013).
Contudo, os descritores de mandioca selecionados neste trabalho sdo de facil
avaliacdo, baixo custo na tomada de dados, e a maioria com heranca
relativamente simples. Portanto, esta lista de descritores informativos pode ser
utilizada como um primeiro passo na discriminacdo de acessos de mandioca e,
por consequéncia como um método de estabelecimento de colecdes de
germoplasma mais abrangentes.

De acordo com Giraldo et al. (2010), a selecdo de descritores altamente
discriminantes € importante para otimizar 0S recursos necessarios para uma
caracterizacdo morfologica viavel e confiavel. Isto é especialmente importante em
culturas, que possuem milhares de acessos armazenados em bancos de
germoplasma com elevado niumero de homonimias e sinonimias, como € o caso
da mandioca. Neste caso, uma rapida caracterizacdo do germoplasma com esta

lista de descritores permitiria reduzir o nimero de acessos redundantes e assim,
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focar o uso dos recursos humanos e financeiros na avaliacdo precisa de
descritores quantitativos em diferentes anos e locais de cultivo.

Além disso, a diversidade morfo-agronémica € uma ferramenta importante
para caracterizar e avaliar acessos de mandioca, além de ajudar a diferencia-los
daqueles com caracteristicas semelhantes e identificar possiveis duplicatas em
bancos de germoplasma, como ja observado em outras espécies de plantas
(Bertan et al., 2006; Sudré et al., 2006; Albuquerque et al., 2011).

CONCLUSOES

1) A baixa relacdo existente entre os diferentes métodos de selecdo de
descritores dificultou a indicacdo dos descritores com maior capacidade de
discriminagéao dos acessos.

2) O descarte dos descritores comuns aos diferentes métodos de selecao,
associado a experiéncia do pesquisador com o germoplasma analisado
pode resultar em uma lista de descritores mais confidvel e de melhor
aplicacéo pratica.

3) Foi possivel indicar o descarte de 31% dos descritores utilizados na
caracterizacdo dos acessos de mandioca, 0 que certamente contribuira
para a reducdo no tempo e uso de recursos humanos e financeiros na
caracterizagao e avaliagao deste germoplasma.

4) Os 32 descritores selecionados para a mandioca explicaram mais de 90%
da variabilidade total, sem grandes perdas para a caracterizacao preliminar
do germoplasma desta espécie, com uma economia significativa de tempo

€ recursos.
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Suplemento 1. Correlagao parcial entre descritores morfo-agrondmicos avaliados em acessos de mandioca.
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A1R -0,10 -014 -012 004 013 -011 005 005 -006 -0,10 006 0,04 0415 0,08 0,02 0,07 0,08 027 000 -003 -012 -011 0,06
Aca -0,04 -020 0,04 -012 0,01 -000 o027 000 025 010 -0,06 003 014 012 1032 -009 0,02 004 -026 037 -003 -011 027
AngRam -0,14 -0,08 024 016 010 -035 -005 025 037 008 00 o019 0,8 -002 -0,03 -012 -006 0,14 -014 017 005 -024 0,22
Ant -0,02 -0,04 0,10 -0,147 0417 015 0,08 -020 -0,28 -005 006 013 -0,07 -014 016 0410 0,04 -021 0,01 000 0,06 0,13 -0,19
AP 0,34 -0,06 -0,12 0,01 -007 023 012 -002 -022 -015 0,03 -007 -0,09 000 011 017 008 004 -005 013 0412 0,01 -0,09
Bac 024 -019 008 028 0,11 -001 010 0,0 0,08 -003 030 -002 -008 025 -019 -009 013 -005 026 -0,15 0,30 -0,02 0,04
CompFilo -005 -002 -015 -011 0,7 -0,02 008 014 033 022 -004 004 025 012 0,02 -015 020 023 0,6 -0,10 -0,10 -0,13 -0,06
CompLob 017 027 005 013 0418 0,22 -0,03 0,3 o000 -041 -0,16 -0,12 -0,11 0415 -009 040 0,02 0,7 0,20 -0,15 -0,03 -0,09 0,32
CompPec 002 003 017 009 012 0416 -001 0,54 0,00 -0,01 o000 -005 -021 -023 0,08 007 0,12 -016 0,17 007 -015 0,23 -0,24
CompRaiz -004 004 o015 001 0,211 017 019 001 0,18 -0,07 -003 -0,10 -0,06 -0,02 -0,09 023 -025 -015 004 -017 -0,02 0,42 -0,30
ConstRaiz -001 -015 -011 -0,09 0,01 -0,06 -0,01 -0,33 -0,03 0,09 -009 -012 -019 0,03 -005 0,19 006 021 027 -0,16 -0,07 010 0,20
CorCCau 002 -003 -010 0,03 00 0415 -0,10 -0,04 -0,01 -0,01 -0,04 -045 0116 0,00 0,07 0,0 0,02 -011 -0,08 -0,14 -0,07 0,22 -0,03
CorCRaiz -0,10 -006 0,20 0,11 -0,09 -013 004 -0,01 0,212 -0,08 0,00 -054 -030 0,19 -0,08 -006 008 009 007 -020 -0,02 0,5 -0,22
CorExCau -006 011 -005 -0,03 -0,06 000 011 -0,02 -0,09 0,05 -0,14 042 -0,35 0,00 0,00 -007 0417 -011 0,05 -0,04 0,23 0,03 -0,08
CorEpCau 0,45 011 008 003 002 000 033 005 -002 0,07 -03 -017 021 0,06 0,16 -0,010 -0,02 -0,16 -0,13 0219 0,08 0,08 -0,30
CorERaiz -005 009 0,14 -002 003 -013 029 000 004 -007 -032 -020 0,5 -0,04 0,64 -001 -0,23 0,01 006 -0,08 0,12 -0,28 -0,02
CorFApi 008 -003 -001 o007 015 0412 -010 0,02 003 o011 0,112 007 -011 -0,06 -0,17 -0,26 0,15 0,07 -012 019 019 -0,08 0,02
CorFDes 0,13 001 -016 003 014 0,08 0,04 00 -003 -019 -005 019 -0,18 0,19 -0,06 -0,08 0,08 -0,20 -0,22 0,06 -0,03 -013 0,07
CorNer 021 -006 006 -013 0118 -006 0,2 -002 -0,02 0,05 022 -026 017 -025 002 010 0,05 -0,21 0,00 0,08 0,08 029 -0,19
CorPec 000 -027 -005 001 009 032 021 -006 007 014 023 -0,06 -007 -009 -004 -0,07 002 -019 0,96 027 042 -013 0,04
CorPRaiz -006 016 0,15 -0,09 0,6 -0,10 -0,02 -0,04 0,213 -009 0,03 -017 0418 -003 022 022 009 -008 0,15 0,06 0,07 029 -0722
CorRTer 008 -016 002 018 019 039 -005 -005 0,04 0,03 0,17 -0,04 004 -010 -001 -010 023 -0,15 012 053 0,18 0,20
DestCorRaiz  -0,47 -0,08 -002 -0,03 -0,04 001 -016 -0,01 0,17 -008 020 0,14 0,10 -002 -009 -021 009 -013 0,28 007 031 0,18 C
DestPelRaiz  -0,01 -003 -0,08 -0,07 -006 003 -021 008 -001 -015 020 024 -032 010 -0,31 -014 -003 020 -0,056 -0,06 -0,19 -0,13 0,21
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A1R 0,06 -023 -014 -021 -022 006 -006 -010 0,9 0,02 012 001 -004 -013 -020 0411 0,02 0210 -0,07 007 0,12 0,00 -006 0,32
Aca -0,10 -0,20 0,04 -0,18 -0,05 011 -023 016 009 0010 037 -022 -017 -0,31 -033 -022 0,217 000 014 -015 -002 -0,34 -0,10 0,19
AngRam -0,19 -0,02 0,06 -031 0,19 -003 -0,18 -0,07 -017 024 024 0415 -0,09 -0,07 -025 -0,10 005 0,08 025 -006 0418 0,115 0,01 0,11
Ant 025 002 013 -002 -0,16 0,215 0,09 0417 023 -0,34 -019 -015 0412 -0,10 027 003 011 -019 -023 0112 -0,20 -0,18 -0,02 0,14
AP 023 -003 -015 020 -023 001 005 o010 042 -018 -0,09 006 0,18 -0,09 0,00 -0110 0,07 004 -0,24 -007 -0,19 -020 0,01 0M
Bac 017 027 001 015 -009 -007 008 -020 -016 -012 -007 -0115 0415 019 -0,09 026 001 054 007 007 019 016 028 0,01
CompFilo 0,18 -0,10 003 -015 -0,10 -0,11 0,214 -0,18 -013 027 0,08 0,22 000 -021 -014 005 -0,08 000 035 -011 0118 0,13 0,04 0,00
CompLob 0,18 -006 -0,27 009 0410 050 0,00 0,09 -010 025 -003 -006 0,01 0210 -011 0,05 05 006 -010 018 0,14 -004 -0,04 0,03
CompPec 024 -001 000 0,112 007 028 032 02 018 -002 -031 -015 -017 014 019 008 0410 -029 -024 0,217 -010 -0,05 -0,02 -0,16
CompRaiz 034 013 -0,05 021 001 -009 0,04 0018 032 -0,31 -031 -002 019 020 020 -001 -0,18 005 -0,3¢4 -0,02 -0,22 -0,03 0,00 0,09
ConstRaiz 029 -004 -021 023 -005 024 007 -007 011 0,00 -005 009 002 0,16 -008 0,6 0415 005 -019 038 0,10 -0,14 -0,17 0,5
CorCCau 0,24 -026 -007 010 016 007 -005 000 0,09 012 -014 010 -016 -0,11 -013 -0111 0,06 -0,24 -0,06 -0,06 -0,16 -0,12 -0,12 -0,04
CorCRaiz 0,16 -0,14 -005 033 -0,06 008 005 -001 0,02 023 -033 008 -024 002 -00 013 0,01 -0,03 -023 005 001 -002 -011 -0,19
CorExCau 0,14 023 -009 038 -001 012 0,5 019 -0,10 -0,03 -036 000 -007 013 0116 0,12 013 -0,06 -022 0,06 -0,05 -0,11 -0,06 -0,06
CorEpCau 0,0 013 014 -0,010 014 -004 0411 024 004 -006 -0,11 0210 0,14 0210 040 -0,09 -006 -0,37 -0,04 -0,02 -023 0,0 0,0 -0,11
CorERaiz -0,11 006 008 016 018 -005 -0,02 -021 0,02 005 -025 014 008 052 0,09 019 -008 0411 -0,05 0,04 005 084 014 -0,12
CorFApi 025 011 023 -013 -009 -0,10 0,01 006 -0,18 000 0,08 -003 -002 -008 -002 002 -003 006 025 -00 016 -0,03 001 -0,09
CorFDes -0,01 -0,03 008 -003 0,8 -022 -017 000 009 -012 008 -001 -001 009 003 -015 -017 004 -002 -007 -017 0,21 -0,08 -0,05
CorNer 008 015 024 004 032 -017 -016 004 0,6 -030 -020 -0,10 0,12 0,14 0,0 0,90 -0,10 -0,09 -0,19 -0,18 -0,33 0,04 0,8 0,04
CorPec 0,12 -0,06 -0,09 -009 0,5 -0,14 -011 023 -006 -0,10 0,19 0,07 005 -0,15 0,04 -0,34 -0,06 -0,11 0,09 -0,35 -0,19 -0,01 -0,01 0,01
CorPRaiz 019 o011 -0,17 030 -002 000 0,04 -034 -017 007 -025 009 -012 0412 002 0,8 -00 023 -001 019 014 014 -011 O0NR

CorRTer 000 -022 000 -027 -012 005 0,20 002 029 020 0,96 -0,010 -021 -008 -015 0,06 -013 -019 -013 020 001 -017 -0,11 -0

DestCorRaiz 012 -0,02 -0,03 000 -008 004 -006 001 -012 014 006 -004 003 004 -004 -010 014 001 0417 -005 014 022 000 -0
DestPelRaiz 011 012 00 019 009 -026 020 002 014 -016 -044 012 001 006 038 0415 -031 -0,16 -0,21 -005 -026 0112 0,12 -0,23

Suplemento 1. Cont...
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DiamRaiz 002 0,02 000 002 023 -005 002 00 013 026 017 007 001 001 008 -003 000 008 006 -010 0,19 -0,04 0,07 0,01
FLC -024 -001 018 -004 -0,09 -003 003 000 -003 o007 -009 -002 -006 021 022 009 002 -005 006 -009 011 -011 0,05 0,02
Flo -023 009 020 014 -014 -008 0413 001 004 006 -024 -017 029 -002 038 030 007 -007 010 -028 0,00 -012 -006 -0,18
ForRaiz -0,18 013 -0,17 -0,18 0,11 -0,19 004 -0,03 0411 001 019 004 015 0116 004 0,06 -010 0,05 -0,07 -011 025 -014 019 0,04
HabRam -023 006 021 -013 -025 -016 004 011 014 -001 -006 008 -006 005 009 013 -014 0,04 011 -002 -0,02 -020 -0,04 0,18
LargLob 008 00 00 017 -003 005 -011 021 034 013 005 -009 013 -019 -009 000 -002 -016 -0,08 003 0,00 015 -0,06 -0,07
MargEst -003 -017 -003 -001 006 014 026 002 0417 003 002 006 -007 009 008 005 000 002 -003 015 -0,05 0,11 -0,03 0,08
MS -009 012 0,09 012 -0,08 0,0 004 0,216 014 030 -015 -0,03 -003 0,25 0,13 -004 0,12 -003 -0,09 0,08 -0,19 -0,056 -0,05 -0,13
NEstCom 029 004 -010 008 05 01 013 008 015 024 0210 -007 -004 -014 0,09 019 0,03 012 0,5 0,00 007 0417 -0,10 0,04
NivRam -022 0417 0417 -014 -0,06 -017 026 0,15 0,02 -013 -030 -015 025 004 042 032 -0,09 -008 -007 -020 019 -012 0,04 -0,20
Nlob 009 013 -0,18 -013 0,0 -0,04 -012 -006 -0,16 -0,43 0,96 -0,10 -0,13 -0,14 -0,07 -0,12 -0,01 0,212 -0,02 012 -0,01 0,8 -0,09 -0,11
PedRaiz 002 -019 0210 -010 0019 -010 0,25 -0,13 -0,08 0,06 015 -004 008 005 0415 0,16 -004 -0,05 0,00 005 0,0 0,01 -0,08 -0,04
PosPed 0,15 -0,13 -002 0,01 -0,00 -002 0,27 o000 -0114 0,211 -011 -0,056 -0,01 -004 024 014 -0,06 -0112 000 0,04 -0,18 -0,11 -0,06 -0,09
PosRaiz -001 002 -005 -006 003 001 -017 -002 0,07 -004 0,09 -008 003 -002 009 012 -0,01 -003 005 0,02 0,07 014 0,04 -012
PPA 006 -004 -010 0,15 024 010 0,03 0,09 005 019 -0,08 -0,11 -0,09 -0,04 021 015 -0,04 0,216 -0,04 -002 0,00 -003 -012 0,16
PUB 022 -002 002 o007 -005 015 -008 o040 009 -012 014 -014 014 -0,09 -020 -010 0,5 -0,05 0,11 -0,10 0,02 042 -0,02 0,05
RelLob 001 014 006 -0,02 011 000 0,04 027 -002 -021 -023 006 -005 0,17 013 008 -002 0210 0,05 -015 0,01 -020 0,06 0,00
RendRaizCom 031 -003 003 014 033 042 -004 017 008 028 -0,02 -0116 -0,02 -014 -008 -003 0,12 014 0,01 000 0,03 0,07 -0,16 0,03
RendRaizZNCom -0,15 0,09 -0,03 -0,16 -005 -006 025 -014 -009 0,02 -006 010 -012 0,01 0,05 000 012 004 -012 001 005 -0,07 0,03 -004
RetFol -003 -009 0,0 014 -0,056 0,04 -020 003 0413 000 022 -0,02 0,09 00 -001 -003 -001 000 -008 -011 0212 0,07 0,09 0,04
Sin -004 -0,02 0,09 -008 -0,08 -0,07 006 -004 006 000 0410 -0,10 0,21 -0,06 -0,06 -003 0,2 -0113 -0,10 -0,15 0,45 -0,04 0,90 -0,11
TexERaiz -002 -003 0,17 -006 -0,02 -0,08 030 -0,02 0,02 -008 -034 -019 0,3 -007 058 087 -027 0,01 009 -003 021 -015 -0,10
TipPI 0,0 -0,03 -0,02 0,04 0,07 022 007 00 -012 004 -016 001 -009 -008 0,07 001 -002 -009 0,07 006 -015 0,02 -0,07
Vig 028 013 008 003 011 001 042 -002 -009 0,17 -001 -002 -013 005 004 003 -003 -005 015 0,04 -001 -007 -017 -us

Suplemento 1. Cont...
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DiamRaiz 015 024 -017 -003 -028 -012 -016 -0,15 005 034 005 -004 -002 -005 -007 -023 018 035 -008 015 015 009 -0,11
FLC 0,14 005 021 003 006 -009 001 019 027 010 005 -0,8 -020 -021 -009 008 -024 -004 003 -011 -010 -0,17 -0,01
Flo 00 0,16 013 007 016 014 020 007 033 -015 -002 000 004 -008 008 013 008 -021 002 009 -012 002 -0,02
ForRaiz 018 -006 0,05 004 007 010 007 013 011 048 -004 011 023 -018 -018 -008 -011 015 003 020 -008 -003 -0,02
HabRam 003 012 017 004 007 025 -007 003 -005 014 -008 -002 -040 005 -001 006 -002 008 013 014 -019 -024 0,08
LargLob 006 021 008 -005 -0,03 023 018 007 -014 001 019 008 -004 001 006 -083 009 004 -027 -017 013 006 -0,13
MargEst 004 002 011 -002 024 -021 017 003 002 017 000 -003 000 -020 -002 -008 009 003 -021 -008 001 -008 024
MS 003 002 019 -001 -005 -002 -0,10 027 040 007 013 007 012 -009 014 011 033 031 014 017 024 -005 023
NEstCom 028 005 003 016 -002 007 009 -014 003 011 006 -004 007 020 000 014 02 043 000 028 011 -004 001
NivRam 006 027 049 012 013 -024 012 -003 0,01 002 004 038 003 027 -005 000 007 004 -007 -010 -005 003 021
Niob 016 -007 018 020 -006 -013 004 -010 017 -0,03 000 -001 03 03 030 -001 -014 -035 001 022 019 010 -0,15
PedRaiz 009 007 003 004 -005 -005 002 003 015 008 -0,08 001 003 004 002 022 009 -002 016 008 -0,45 -001 0,05
PosPed 011 005 018 -0,10 006 002 -002 007 -014 026 -021 0,05 023 016 016 0,05 -015 -009 008 007 -007 017 -0,22
PosRaiz 005 -003 -001 003 -034 -007 002 001 002 -002 027 -003 -023 018 029 001 -016 009 -015 -008 -047 -017 0,06
PPA 022 005 009 002 010 -001 006 -001 054 014 019 006 -006 -0,08 009 004 042 002 -006 013 -015 -007 0,13
PUB 005 007 003 -006 004 013 007 -002 009 -011 012 001 -023 -009 0,00 009 005 012 -018 003 -017 -025 -0,03
RelLob 004 022 015 000 008 -073 015 001 002 034 009 006 -006 006 006 0,00 000 -008 -017 -018 014 005 -017
RendRaizCom 0,19 -0,18 004 -011 -0,10 014 000 013 049 -006 003 009 -013 012 057 017 -0,04 014 001 027 -009 -009 -0,19
RendRaizZNCom 0,15 0,01 -003 006 002 002 -006 013 014 008 -009 004 -004 -007 -002 -003 -013 -0,02 006 017 -006 011 -0,16
RetFol 005 004 -003 012 001 001 -015 010 -008 -009 -009 014 001 -005 -009 -005 -004 -001 -0,19 017 002 008 -0,04
Sin 007 009 015 027 006 004 -005 002 005 012 -012 010 004 -012 -006 014 -010 -007 010 0,02 008 004 -0,05
TexERaiz 002 010 020 002 014 -005 005 003 010 026 -041 011 016 -007 010 -012 009 -003 002 -001 -0,05 0,18 0,14
TipP! 001 008 -001 -011 -025 -004 -010 003 -004 -004 002 -004 001 004 -003 -022 000 000 009 -003 -006 0,00 0,17

Vig 006 002 001 -012 -002 -016 016 018 003 005 000 002 -009 002 002 -009 007 002 -010 -006 -005 005 0,18

Ve



CAPITULO I

CLASSIFICACAO DE GENOTIPOS DE MANDIOCA COM BASE EM DADOS
QUALITATIVOS E QUANTITATIVOS?

0 artigo sera submetido ao comité editorial do periddico cientifico Genetics and Molecular
Research
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Classificacdo de gendétipos de mandioca com base em dados qualitativos e

guantitativos

Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar a variacdo genética de acessos de
mandioca com base em caracteristicas qualitativas (binomial e multicategorica) e
quantitativas (continuas). Foram caracterizados e avaliados 95 acessos
pertencentes ao Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Mandioca e
Fruticultura para 13 caracteristicas continuas, 10 binarias e 25 multicategoricas.
Inicialmente as analises foram realizadas apenas para as caracteristicas
quantitativas (CQ) e no segundo momento a analise conjunta (CQQ) (qualitativas
e quantitativas), com base no método Ward-MLM que realiza o agrupamento em
dois estagios. De acordo com os critérios do pseudo-F, pseudo-t* e méxima
verossimilhanca, foram identificados cinco e quatro grupos nas analises CQ e
CQQ, respectivamente. O menor numero de grupos identificados na analise
conjunta dos dados pode estar relacionado a natureza dos dados, considerando
que os dados quantitativos estdo mais sujeitos a interferéncia ambiental na
expressdo do fendtipo e com isso, resulta em diferencas ndo genéticas que
contribuem para maior diferenciagcdo dos acessos. A probabilidade maxima de
classificacdo dos acessos dentro de cada grupo foi superior a 0,90 para a maioria
dos acessos, independente das caracteristicas analisadas, indicando um bom
ajuste do agrupamento. Diferencas nos agrupamentos em funcédo do tipo de dado
indicam que as caracteristicas quantitativas e qualitativas analisadas no
germoplasma de mandioca analisam diferentes regides genémicas. Entretanto, a
média e a variacdo das distancias genéticas foram elevadas quando os dados
foram analisados conjuntamente, o que indica que o procedimento Ward-MLM é
uma técnica muito Gtil para agrupar genétipos quando se dispde de diferentes
informacdes fenotipicas, como é o0 caso de recursos genéticos e programas de
melhoramento.

Termos para indexacao: Manihot esculenta Crantz; recursos genéticos; Ward-

MLM; uso; melhoramento.

Classifying cassava genotypes based on qualitative and quantitative data
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Abstract — The objective of this study was to evaluate the genetic variation of
cassava accessions based on quality (binomial and multicategorical) and
quantitative traits (continuous). 95 accessions from the Cassava Germplasm Bank
of Embrapa Cassava and Fruits were characterized and evaluated for 13
continuous, 10 binary and 25 multicategorical traits. Initially analyzes were
performed using only quantitative traits (QT) and in the second time the joint
analysis (JA) (qualitative and quantitative), based on the Ward-MLM method that
performs clustering in two stages. According to the pseudo-F, pseudo-t* and
maximum likelihood criteria, five and four groups were identified based on QT and
JA analysis, respectively. The smaller number of groups identified on the JA may
be related to the nature of the data, whereas quantitative data are more subject to
environmental effects in the phenotype expression, resulting in no genetic
differences that contribute to greater differentiation among accessions. The
maximum probability of classification was greater than 0.90 for most of the
accessions, independent of the trait analyzed, indicating a good fit of the clustering
method. Differences in clustering according to the type of data indicate that
quantitative and qualitative traits analyzed in cassava germplasm may explore
different genomic regions. However, the mean and the range of genetic distances
were high when the joint analysis were used, which indicates that the Ward-MLM
method is very useful for clustering genotypes when there are several phenotypic
traits, such as the case of genetic resources and breeding programs.

Index terms: Manihot esculenta Crantz, genetic resources; Ward-MLM; use;

breeding.
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INTRODUCAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é uma espécie nativa da regido
amazonica brasileira, porém, atualmente é amplamente cultivada em diversos
paises, sendo alimento basico para mais de 500 milhGes de pessoas. A espécie
pertencente a familia Euphorbiaceae, com centenas de variedades locais descritas por
taxonomistas, botanicos e melhoristas (Rival e McKey, 2008). A ampla variabilidade
genética observada na cultura da mandioca € o resultado do sistema de
reproducdo sexuado por alogamia, acompanhado da multiplicacdo clonal das
plantas, o que conduz a um elevado grau de heterozigosidade entre as
variedades cultivadas pelos agricultores.

Embora exista uma grande diversidade genética relatada na cultura da
mandioca, a tendéncia global de diminui¢do da variabilidade em muitos sistemas de
producdo, em funcdo da substituicdo de variedades locais por variedades modernas
(Willemen et al., 2007), gera preocupac¢des em relacdo ao uso e conservagdo deste
patrimonio genético. Por outro lado, a manutengdo da variabilidade é fundamental
para a obtencdo de progresso genético em programas de melhoramento ao longo
dos ciclos de recombinacéo e selecao.

O conhecimento das relacdes genéticas existentes entre acessos de
germoplasma é um componente importante nos programas de melhoramento,
pois fornece informacbGes sobre a diversidade genética disponivel para gerar
novas combinacdes alélicas em populacfes segregantes. A avaliagdo precisa dos
niveis e padrbes de diversidade genética sdo de extrema importancia para: (i)
organizar e hierarquizar a variabilidade genética de acordo com caracteres
fenotipicos especificos, (ii) identificar as melhores combinac¢des parentais para
maximizar os ganhos em populagcdes segregantes para posterior selecao, e (iii)
introgressao de genes desejaveis oriundo de germoplasma exdético no background
genético utilizado no sistema de producdo da mandioca. Portanto, toda e qualquer
estratégia de avaliacdo e caracterizacdo do germoplasma constitui-se em uma
forte ferramenta para indugcdo no aumento do uso dos recursos geneéticos de
mandioca.

De modo geral, o estudo da diversidade genética é o processo pelo qual a

variacdo entre individuos, grupos de individuos ou populacdes € analisado por
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métodos especificos ou por uma combinacdo deles. Geralmente, os dados
fenotipicos disponiveis s&o relacionados a caracterizagdo e avaliacdo de
descritores qualitativos e quantitativos. Porém, a escolha da estratégia de
deteccdo e agrupamento da diversidade genética depende do status do banco de
germoplasma, do objetivo do trabalho, do nivel de resolucdo necessario e dos
recursos e infraestrutura disponiveis.

Na cultura da mandioca, os principais tipos de informacdes utilizados na
descricdo da variabilidade genética tém sido dados de pedigree e marcadores
moleculares microssatélites (Pariyo et al.,, 2013), dados morfolégicos e
microssatélites (Asare et al., 2011; Mezette et al., 2013), marcadores bioquimicos
(Lefevre e Charrier, 1993) e dados morfo-agrondmicos (Kawuki et al., 2011;
Mulualem et al., 2013). Contudo, nestes trabalhos a integracéo entre os diferentes
tipos de informacBes ndo foi realizada para uma avaliacdo mais global da
variacao genética existente. Isto € de extrema importancia, pois cada conjunto de
dados fornece diferentes tipos de informagdes. Assim, dada a necessidade da
compreensao completa do germoplasma de mandioca, considera-se importante
mensurar a diversidade genética baseada em dados morfolégicos e agronémicos
(variaveis com distribuicdo continua, discreta, ordinal, binomial e multicategorica)
de forma conjunta, em uma Unica andlise, com o intuito de obter uma imagem
clara da diversidade real disponivel.

Um dos primeiros trabalhos que propuseram a integracdo de dados com
diferentes categorias foi proposto por Lawrence e Krzanowski (1996), cujo
procedimento foi designado Location Model (LM). Este método classifica n
individuos para p varidveis quantitativas e q variaveis qualitativas. O LM combina
niveis de todas as variaveis qualitativas em Unica variavel multinomial, W, com m
niveis. Contudo, o uso da estratégia LM em dados reais apresenta problemas,
pois a estratégia de agrupamento de Ward (1963), implementada no método LM,
agrupa as observacdes em g grupos, e alguns deles nao tém valor para a variavel
polinomial W, ou seja, a combinacdo de m niveis polinomiais com ¢
subpopulacdes produz m x g células, sendo muitas delas vazias (Crossa e
Franco, 2004).

Em func&o dos problemas inerentes ao modelo LM, Franco et al. (1998) o

modificaram e propuseram o Modified Location Model (MLM), assumindo que m
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niveis da variavel W e variaveis p-multinormais sdo independentes para cada sub-
populacdo. A estratégia MLM inclui duas etapas; na primeira, 0S grupos sao
definidos usando o método de agrupamento da minima variancia entre grupos
proposto por Ward (1963) a partir da matriz de distancia de Gower (1971), sendo
denominada de estratégia Ward-MLM. Na segunda etapa, aplica-se o
procedimento MLM, que estima a média do vetor das variaveis quantitativas para
cada sub-populagéo independente dos valores W. Por determinar a probabilidade
gue cada acesso tem de ser alocado em um grupo especifico, esta abordagem
estatistica permite a definicho do niamero 6timo de grupos e o célculo de uma
medida dos grupos com alta precisao (Franco et al, 1998).

Atualmente diversos trabalhos vém sendo desenvolvidos com o uso do
procedimento Ward-MLM para quantificar a variabilidade, por meio de variaveis
guantitativas e qualitativas simultaneamente, a exemplo das culturas do milho
(Franco et al., 2005; Ortiz et al., 2008), tomate (Gongalves et al., 2009), feijao
(Barbé et al., 2010; Cabral et al., 2010) e pimenta/pimentdo (Sudré et al., 2010).

Considerando que nao existem relatos do uso desta estratégia na cultura
da mandioca, os principais objetivos deste estudo foram: (i) determinar a extensao
em que a diversidade pode ser melhor compreendida com base na andlise
conjunta dos dados qualitativos (morfoldgicos) e quantitativos (agronémicos), (ii)
verificar se uma analise conjunta da diversidade pode ajudar na discriminacéo de
acessos de mandioca, e (iii) verificar se uma andlise conjunta da diversidade
fenotipica (qualitativos e quantitativos) pode revelar novos padrdes de
agrupamento. Os resultados obtidos foram discutidos em fungdo dos interesses
dos curadores de germoplasma e melhoristas, com foco na pesquisa voltada para

a conservacao e uso dos recursos genéticos de mandioca.

MATERIAL E METODOS

Material vegetal

Foram caracterizados 95 acessos de mandioca germoplasma pertencentes
ao Banco Ativo de Germoplasma de Mandioca (BAG-Mandioca) da Embrapa
Mandioca e Fruticultura (Cruz das Almas, Brasil), procedentes de varios
ecossistemas do Brasil, bem como da Colémbia, Venezuela e Nigéria nos anos

de 2011 a 2013. Este banco é formado por variedades locais e melhoradas
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resultante de procedimentos convencionais de melhoramento, tais como
cruzamento e selecdo, bem como pela selecdo de variedades locais de alto
potencial produtivo identificadas por agricultores ou instituicdes de pesquisa.

O plantio foi realizado no inicio do periodo das chuvas na regido (maio a
julho) utilizando manivas de 15 a 20 cm em fileiras simples. O espagamento
utilizado foi de 0,90m entre linhas e 0,80m entre plantas e os tratos culturais
foram realizados de acordo com recomendacdes da cultura. A colheita foi

realizada entre 11 e 12 meses apods o plantio.

Caracteristicas avaliadas

Foram avaliados 51 descritores, classificados em 13 descritores minimos,
13 principais, 10 secundarios e 15 agronémicos preliminares de acordo com
Fukuda et al. (2010) (Tabela 1). Além disso, os descritores foram agrupados em
qualitativos binarios (10) e multicateg6ricos (25) e quantitativos (13). Todos os
dados foram avaliados de acordo com o manual de descritores da mandioca
(Fukuda et al., 2010), a excecao da resisténcia a doencas, acaro e retencéo foliar.

As avaliagOes da severidade da antracnose (Colletotrichum gloesporioides)
e bacteriose (Xanthomonas axonopodis p.v. manihotis) foram realizadas sob
condicdo de campo, sendo que os sintomas foram observados aos 10 meses
apos plantio. Para bacteriose utilizou-se a seguinte escala de notas: 0 = sem
sintomas; 1 = sintomas apenas nas folhas - mancha angular; 2 = presenca de
lesBes necroéticas na haste ou peciolo; 3 = sintomas mais severos nas folhas e/ou
presenca de lesdes necrdticas com exsudacdo de goma; 4 = perda total de folhas
com morte apical ou morte da planta, enquanto para antracnose utilizou-se a
escala: 0 = sem sintomas de antracnose; 1 = presenca de pequenos cancros ou
antigos na metade inferior da planta; 2 = presenca de cancros profundos na
metade superior da planta; 3 = presenca de cancros profundos com esporulacao,
distorgdo ou murcha nas folhas novas e secamento do &pice; 4 = morte apical ou

morte da planta.
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Tabela 1. Lista de descritores utilizados para a caracterizagcdo e avaliagdo do
germoplasma de Manihot esculenta Crantz. com 0s respectivos numeros de
categorias definidos no manual de descritores (K1 — Fukuda et al., 2010), codigo

de cada descritor e tipo de variavel.

Descritores K1 Cédigo Tipo™
Cor da folha apical 3 CorFApi Mult
Pubescéncia do broto apical 2 PUB Bin
Forma l6bulo central da folha 4 FLC Mult
Cor do peciolo 5 CorPec Mult
Cor do cortex do caule 3 CorCCau Mult
Cor externa do caule 6 CorExCau Mult
Descritores _ ) _ _
inimos Comprimento da filotaxia 3 CompkFilo Mult
Presenca de pedunculo nas raizes 3 PedRaiz Mult
Cor externa das raizes 4 CorERaiz Mult
Cor do cortex das raizes 4 CorCRaiz Mult
Cor da polpa da raiz 3 CorPRaiz Mult
Textura da epiderme da raiz 2 TexERaiz Bin
Floracéo 2 Flo Bin
Cor da folha desenvolvida 2 CorFDes Bin
Numero de I6bulos 4 Nlob Mult
Comprimento do I6bulo 6 CompLob Quant
Largura do I6bulo 7 LargLob Quant
Relacdo comprimento/largura do I6bulo 5 RelLob Quant
Descritores Comprimento do peciolo 7 CompPec Quant
principais Cor da epiderme do caule 3 CorEpCau Mult
Cor dos ramos terminais das plantas adultas 2 CorRTer Bin
Altura da planta 4 AP Quant
Altura da primeira ramificacao 7 Al1R Quant
Niveis de ramificacao 4 NivRam Mult
ConstricOes da raiz 3 ConstRaiz Mult
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Descritores K1 Cddigo Tipo
Cor da nervura 4 CorNer Mult
Posicao do pedunculo 3 PosPed Mult
Margem das estipulas 2 MargEst Bin
Descritores Hébito de ramificagao 3 HabRam Mult
secundarios Angulo da ramificagéo 5 AngRam Mult
Sinuosidade do l6bulo foliar 2 Sin Bin
Forma da raiz 4 ForRaiz Mult
Tipo de planta 4 TipPI Mult
Vigor inicial 3 Vig Mult
Peso total da parte aérea 7 PPA Quant
Numero de estacas comerciais por planta 7 NEstCom Quant
Comprimento médio da raiz 7 CompRaiz Quant
Diametro médio da raiz 7 DiamRaiz Quant
Destaque da pelicula da raiz 2 DestPelRaiz Bin
Descritores Destaque do cértex da raiz 2 DestCorRaiz Bin
agrondmicos Posicao das raizes 2 PosRaiz Bin
preliminares Rendimento de raizes comerciais 7 RendRaizCom Quant
Rendimento de raizes ndo comerciais 7 RendRaizNCom  Quant
Teor de matéria seca na raiz 7 MS Quant
Resisténcia a bacteriose 5 Bac Mult
Resisténcia a antracnose 5 Ant Mult
Tolerancia a acaros 4 Aca Mult
Retencao foliar 3 RetFol Mult

' Bin = variavel binaria, Mult = variavel multicategérica e Quant = variavel quantitativa.

Em relacdo a tolerdncia a &caros, foi utilizada uma escala de notas

variando de 1 a 4, na qual 1 = auséncia de danos ou presenca de poucas

pontuacOes branco-amarelas até a base das folhas do broto apical; 2 = presenca

de pontuacdes amarelas moderadas em poucas folhas; 3 = presenca de

pontuacdes abundantes nas folhas do terco médio e deformag&o do broto apical;

4 = presenca de severa deformacdo das folhas do broto apical, folhas com
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aparéncia esbranquicada, desfolha, e presenca de brotos apicais retorcidos ou
mortos.

Para retencdo foliar utilizou-se a seguinte escala de notas: 1 = baixa
retencao foliar, situada apenas no apice da planta; 2 = retencéo foliar mediana,
com folhas sendo distribuidas até 15% do volume da copa da planta; 3 = alta
retencao foliar, com folhas sendo distribuidas em mais de 15% do volume da copa

da planta.

Analise dos dados

Foram utilizadas duas estratégias. Na primeira delas foi considerado
apenas 0 uso das variaveis quantitativas e a segunda os dados qualitativos
(binarios e multicateg6ricos) e quantitativos simultaneamente. Em ambos os
casos utilizou-se o método Ward-MLM.

Inicialmente foram definidos os grupos de similaridade com base no
método de agrupamento Ward (Ward, 1963), utilizando-se a matriz de
dissimilaridade de Gower (Gower, 1971). Em seguida, o procedimento MLM foi
utilizado para estimar a média do vetor da variavel quantitativa para cada
subgrupo, independente dos valores de W. Em uma etapa posterior, os dados
quantitativos e qualitativos foram analisados simultaneamente, utilizando-se o
procedimento Ward-MLM para a formacao dos grupos de genétipos por meio dos
procedimentos CLUSTER e IML do programa SAS (SAS Institute, 2011).

O numero ideal de grupos foi definido com base na fungéo logaritmica da
probabilidade Log-likelihood, de acordo com os critérios do pseudo-F e do
pseudo-t?, combinados com o perfil da verossimilhanca e associado ao teste da
razdo da verossimilhanca. A diferenca entre os grupos e a correlacado dos dados
com a variavel canbnica foi representada graficamente, utilizando-se o
procedimento CANDISC do programa SAS (SAS Institute, 2011).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Variaveis guantitativas

De acordo com os critérios estabelecidos para o pseudo-F e do pseudo-t?,
associados ao incremento da verossimilhanga em fun¢cdo do aumento no nimero

de agrupamentos, o numero ideal de grupos para representar a variabilidade
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genética detectada pelos dados quantitativos foi 5, com valor méximo absoluto de
40,48 (Tabela 2). A indicagdo do numero de grupos € um aspecto inovador do
procedimento Ward-MLM em relacdo aos métodos hierarquicos, o que faz com

que a formacgéao de grupos seja feita de maneira mais precisa e menos subjetiva.

Tabela 2. Numero de grupos formados a partir da estratégia Ward-MLM com base
na funcdo de probabilidade logaritmica (log-verossimilhanca) e seu incremento

em funcéo dos grupos, utilizando dados quantitativos.

NUmero de grupos Log-verossimilhanca Incremento
1 -2599,27 0,00
2 -2583,54 15,74
3 -2558,89 24,64
4 -2539,22 19,67
5 -2498,74 40,48*
6 -2488,31 10,43
7 -2476,18 12,14
8 -2457,95 18,23
9 -2434,01 23,93

10 -2424,96 9,05

O numero de acessos por grupo variou de quatro no Grupo 5 a 47 no
Grupo 2 (Tabela 3). De modo geral, os agrupamentos foram bastante
consistentes em funcdo das probabilidades maximas de alocacdo dos acessos
cujos valores variaram de 0,58 a 1,00 (Tabela 3). Embora esta variagdo seja
relativamente alta, seis acessos apresentaram probabilidade méaxima de alocacao
menor que 0,90, i.e., acessos BGM1153, BGM0116 e BGM1681, no Grupo 1
(0,58, 0,65 e 0,69, respectivamente) e acessos BGM1198, BGM1490 e BGM1549,
ambos alocados no Grupo 2 (0,61, 0,82 e 0,84, respectivamente). De fato, Franco
et al. (1998) demonstraram em varios exemplos praticos que o emprego do
método MLM conduz a médias de probabilidade maxima de classificacdo acima
de 0,90 para a maioria dos individuos, e que a percentagem de individuos

classificadas com uma probabilidade menor que 0,50 foi de menos de 5%.
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O Grupo 1, composto por 28 acessos de germoplasma, caracterizou-se por
apresentar uma grande amplitude para os descritores A1R, AP, CompPec,
CompRaiz, NEstCom e PPA (Figura 1). Porém, de modo geral, as principais
caracteristicas deste grupo foram a maior altura da primeira ramificacdo, altura da
planta, comprimento e largura de raizes, largura do I6bulo da folha, nimero de

estacas comerciais e maior rendimento de raizes comerciais.

Tabela 3. Agrupamento formado pela estratégia Ward-MLM utilizando dados

guantitativos em acessos de germoplasma de mandioca.

N Variacao de
Grupo probabilidade Acessos
acessos ~
de alocacéo

BGMO0116, BGMO0145, BGMO0155, BGMO0179,
BGMO0212, BGMO0298, BGMO0399, BGMO0472,
BGM1130, BGM1153, BGM1291, BGM1447,
1 28 0,58-1,00 BGM1515, BGM1518, BGM1579, BGM1608,
BGM1610, BGM1622, BGM1645, BGM1671,
BGM1672, BGM1681, BGM1685, BGM1692,
BGM1716, BGM1726, BGM1814 e BGM2018

BRS Verdinha, BRS Tapioqueira, 9624-09, BRS
Caipira, BGM0162, BGM0164, BGM0215, BGM0236,
BGMO0324, BGMO0374, BGMO0388, BGMO0426,
BGMO0510, BGMO0517, BGMO0557, BGMO0579,
BGMO0846, BGMO0873, BGM1024, BGM1067,
BGM1078, BGM1118, BGM1198, BGM1203,
BGM1254, BGM1280, BGM1362, BGM1363,
BGM1367, BGM1413, BGM1432, BGM1457,
BGM1481, BGM1490, BGM1521, BGM1549,
BGM1586, BGM1619, BGM1620, BGM1643,
BGM1666, BGM1677, BGM1701, BGM1721,
BGM1728, BGM1732 e BGM1942

2 47 0,61-1,00

98150-06, BGMO0440, BGMO0471, BGMO0660,
3 10 0,95-1,00 BGMO0943, BGM1226, BGM1535, BGM1611,
BGM1667 e BGM1822

BGMO0226, BGMO0489, BGMO0576, BGM1138,

4 6 0,94-1,00 BGM1456 e BGM1884

5 4 1,00 BGM1366, BGM1669, BGM1956 e BGM1957
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Figura 1. Grafico boxplot dos valores médios das caracteristicas quantitativas
para cada agrupamento formado pela estratégia Ward-MLM em acessos de

germoplasma de mandioca.
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O Grupo 2 foi composto por 43 acessos de germoplasma, juntamente com
quatro clones do programa de melhoramento genético (BRS Verdinha, BRS
Tapioqueira, 9624-09 e BRS Caipira). As principais caracteristicas deste grupo
foram menor altura da primeira ramificacdo e da planta, menor comprimento do
peciolo, maior largura do Iébulo da folha, alto teor de matéria seca na raiz, baixo
namero de estacas comerciais, baixa relacdo comprimento/largura do l6bulo da
folha, rendimento médio de raizes comerciais e maior rendimento de raizes néo
comerciais.

Por outro lado, as principais caracteristicas do Grupo 3, composto por nove
acessos de germoplasma mais o clone 98150-06, foram menor altura da primeira
ramificacdo, porém, com maior altura da planta. Também, observou-se maior
comprimento médio do Iébulo da folha e peciolo, menor comprimento da raiz, alto
teor teor de matéria seca na raiz e reduzido nimero de estacas comerciais, além
do baixo rendimento de raizes comerciais.

O Grupo 4, composto por 6 acessos de germoplasma, apresentou como
principal caracteristica diferencial em relacdo aos demais grupos o menor
comprimento do l6bulo e peciolo da folha, menor comprimento de raiz e teor de
matéria seca, baixa producéo de estacas comerciais e rendimento de parte aérea,
além do menor rendimento médio de raizes comerciais.

O Grupo 5 composto por 4 acessos de germoplasma apresentou altura
média de plantas elevada, maior comprimento do I6bulo da folha, baixo
comprimento e didametro das raizes, menor largura do I6bulo da folha, baixo teor
de matéria seca e estacas comerciais. Além disso, este grupo € caracteristico por
apresentar alto rendimento da parte aérea, maior relacdo comprimento/largura do
I6bulo da folha e médio rendimento de raizes.

De acordo com a analise das varidveis canbnicas, obtidas a partir do
método Ward-MLM para as 13 caracteristicas quantitativas, observou-se que as
caracteristicas que mais contribuiram para a divergéncia genética foram,
hierarquicamente, LargLob, RelLob e NEstCom, com valores absolutos de 0,748,
-0,659 e 0,591, respectivamente, na primeira variavel candnica. Para a segunda e
terceira variaveis canonicas, as caracteristicas RelLob e MS, foram as mais
importantes (valores absolutos de 0,652 e 0,641, respectivamente) (Tabela 4). Por

outro lado, ao analisar a distribuicdo das caracteristicas quantitativas no boxplot
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(Figura 1), observa-se que apenas o rendimento de raizes ndo comerciais foi
pouco promissor para discriminacdo dos acessos presentes nos diferentes
agrupamentos formados com base nos dados quantitativos. Esta observacao foi
confirmada com base nos dados da analise canbnica da Tabela 4.

As duas primeiras variaveis candnicas explicaram 80,61% da variacdo dos
dados quantitativos, indicando uma boa representacdo gréfica da dispersédo dos
acessos de mandioca (Figura 2). Com base na dispersédo gréafica e distancias
entre pares de grupos (Tabela 5), observou-se que de modo geral, o Grupo 5 foi o
mais divergente em relacdo a todos os outros grupos. Por outro lado, o Grupo 1
mostrou-se mais similar ao Grupo 2 (distancia de 15,70), embora ainda sejam
observadas diferengas importantes entre estes grupos para algumas
caracteristicas como A1R, AP, CompPec, CompRaiz, NEstCom e RendRaizCom.
Além disso, o Grupo 4 mostrou-se mais similar ao Grupo 2 considerando a analise
de variaveis canbnicas. Porém, estes dois grupos ainda
diferem entre si em algumas caracteristicas, como CompLob, CompRaiz, MS e
RendRaizCom (Figura 1).

Tabela 4. Estimativas das variaveis canfnicas obtidas da andlise das variaveis
guantitativas em acessos de mandioca com base na estratégia Ward-MLM.

Variaveis Canl Can2 Can3
AlR 0,467 0,340 -0,101
AP 0,144 0,418 -0,320
CompLob 0,044 0,332 0,277
CompPec 0,206 0,282 -0,107
CompRaiz 0,477 0,115 0,274
DiamRaiz 0,160 0,030 -0,124
LargLob 0,748 -0,251 0,056
MS 0,025 -0,252 0,641
NEstCom 0,591 0,376 0,154
PPA 0,046 0,214 0,449
RelLob -0,659 0,652 0,193
RendRaizCom 0,308 0,285 0,484

RendRaizNCom -0,070 -0,251 0,229
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Figura 2. Disperséo dos acessos de mandioca com base nas duas primeiras
variaveis canonicas obtidas da analise dos dados quantitativos, de acordo com os

cinco grupos de diversidade identificados com base na estratégia Ward-MLM.

Utilizando esta mesma estratégia na cultura do feijoeiro, Cabral et al.
(2010) observaram uma maior separacdo dos agrupamentos formados por
acessos andinos em relacdo aos mesoamericanos, cujo maior tamanho das

sementes foi um descritor importante para esta maior discriminacao.

Tabela 5. Distancia entre os grupos formados pelo método Ward-MLM para
variaveis quantitativas.

Grupos 2 3 4 5

1 15,70 45,43 31,29 97,07
2 28,18 21,46 86,84
3 26,93 69,23
4 89,50
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Varidveis guantitativas e qualitativas

O procedimento Ward-MLM indicou a formacédo de quatro grupos de
diversidade, de acordo com os critérios pseudo-F e pseudo-t?, tendo em vista que
o valor maximo do incremento da verossimilhanca ocorreu neste ponto (maximo
de 107,30) (Tabela 6). A formagdo de um menor nimero de grupos na analise
conjunta pode ser explicada pelo fato de as caracteristicas quantitativas serem
muito influenciadas pelo ambiente, e com isso haver uma variabilidade altamente
associada a variacbes ndo controladas. Quando as caracteristicas qualitativas
foram agrupadas com os dados quantitativos, houve o agrupamento de acessos
anteriormente presentes em diferentes grupos, possivelmente em funcdo de
pequenas diferencas fenotipicas.

Em principio seria esperado que os dados qualitativos pudessem agregar
informacdes adicionais aos agrupamentos, € com isSso aumentar o numero de
grupos. Isto poderia indicar uma menor confiabilidade na indicacdo dos
agrupamentos. Entretanto, o incremento na verossimilhanga dos dados
guantitativos (Tabela 2) e quantitativos + qualitativos (Tabela 6) é bastante
significativo na indicacédo de 5 e 4 grupos, respectivamente. Relatos de literatura
demonstram que a anélise do pseudo-F e do pseudo-t* assemelha a um teste de
hip6teses que compara os vetores médios de dois clusters para formar um Unico
grupo em cada etapa de agrupamento. Neste caso, os maiores valores dos testes
estdo relacionados com a menor probabilidade do teste de significancia e
consequente menor probabilidade de rejeicdo da igualdade de médias. Caso a
igualdade dos vetores de médias seja rejeitada, os dois grupos ndo serdo unidos
e o teste sera realizado com outros grupos. Portanto, de acordo com Mingoti
(2007), esta metodologia é bastante precisa na indicagdo do nimero de grupos.

Ao agrupar os acessos com base nas caracteristicas quantitativas e
qualitativas, o nimero de acessos por grupo variou de 17 no Grupo 4 a 28 no
Grupo 2 (Tabela 7). Neste caso, a probabilidade maxima de alocacdo dos
acessos nos diferentes grupos variou de 0,73 a 1,00 (Tabela 7), sendo que
apenas os acessos BGM1667 (p = 0,73) no Grupo 1 e BGM0471 (p = 0,88) no
Grupo 3 apresentaram probabilidades de alocacdo menor que 0,90.

O Grupo 1 foi composto por 27 acessos de germoplasma e caracterizou-se

por apresentar uma grande amplitude para a maioria dos descritores quantitativos
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(Figura 3). Porém, de modo geral, as principais caracteristicas agronémicas deste
grupo foram a maior altura da primeira ramificagdo, altura da planta, comprimento
e largura de raizes, largura do l6bulo da folha, nimero de estacas comerciais e

rendimento de raizes comerciais.

Tabela 6. Numero de grupos formados a partir da estratégia Ward-MLM com base
na funcdo de probabilidade logaritmica (log-verossimilhanca) e seu incremento

em funcéo dos grupos, utilizando dados quantitativos e qualitativos.

NUmero de grupos Log-verossimilhanca Incremento
1 -3031,89 0,00
2 -3030,33 1,56
3 -3023,18 7,15
4 -2915,88 107,30*
5 -2877,72 38,16
6 -2842,01 35,71
7 -2763,72 78,29
8 -2757,30 6,42
9 -2656,59 100,71

*Maior incremento

A andlise da distribuicdo das classes dos descritores qualitativos entre o0s
quatro grupos formados pelo método Ward-MLM indica ndo haver um grupo de
descritores especifico que melhor caracteriza determinados agrupamentos
(Tabelas 8 a 11). De modo geral, as classes da maioria dos descritores estdo
presentes nos quatro agrupamentos, ndo sendo possivel atribuir caracteristicas
morfologicas especificas a determinados grupos de diversidade.

Resultados de outros trabalhos indicam ndo haver uma forte associacao
entre caracteristicas fisiologicas e agrupamentos formados pela analise
simultanea para diversos tipos de dados. Ao analisaram 57 acessos de feijoeiro
com base em cinco caracteristicas agrondmicas, cinco morfologicas e 16
iniciadores microssatélites, Cabral et al. (2010) observaram uma distribui¢cdo
relativamente homogénea entre as diversas classes dos descritores nos cinco

diferentes grupos obtidos.
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Figura 3. Grafico boxplot dos valores médios das caracteristicas quantitativas,
para cada agrupamento formado pela andlise conjunta utilizando a estratégia

Ward-MLM em acessos de germoplasma de mandioca.
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Tabela 7. Agrupamento formado pela estratégia Ward-MLM utilizando dados

guantitativos em acessos de germoplasma de mandioca.

NC de Variagéo de
Grupo probabilidade Acessos
acessos ~
de alocacéo

BGM0145, BGMO0215, BGMO0226, BGMO0399,
BGM0426, BGMO0510, BGMO0517, BGMO0576,
BGM0660, BGM0943, BGM1138, BGM1198,

1 27 0,73-1,00 BGM1203, BGM1226, BGM1363, BGM1366,
BGM1456, BGM1490, BGM1515, BGM1535,
BGM1622, BGM1667, BGM1685, BGM1701,
BGM1728, BGM1822 e BGM1884

BRS Tapioqueira, BGMO0116, BGM0162,
BGM0164, BGMO0179, BGMO0236, BGM0324,
BGM0388, BGMO0440, BGMO0557, BGMO0579,
BGM0846, BGMO0873, BGM1024, BGM1078,

2 28 0,97-1,00 BGM1118, BGM1254, BGM1362, BGM1413,
BGM1481, BGM1579, BGM1620, BGM1669,
BGM1671, BGM1681, BGM1942, BGM1956 e
BGM1957
BRS Verdinha, 98150-06, BGM0155, BGM0298,
BGMO0374, BGMO0471, BGMO0489, BGM1067,
BGM1153, BGM1280, BGM1457, BGM1518,

3 23 0,88-1,00 BGM1521, BGM1549, BGM1611, BGM1619,
BGM1643, BGM1645, BGM1677, BGM1721,
BGM1726, BGM1732 e BGM1814
9624-09, BRS Caipira, BGM0212, BGMO0472,
BGM1130, BGM1291, BGM1367, BGM1432,

4 17 0,98-1,00 BGM1447, BGM1586, BGM1608, BGM1610,
BGM1666, BGM1672, BGM1692, BGM1716 e
BGM2018

No Grupo 2 foram agrupados 27 acessos de germoplasma, juntamente
com BRS Tapioqueira (Tabela 7). Este grupo caracteriza-se por apresentar menor
altura de plantas, maior largura de l6bulos e teor de matéria seca, menor nimero
de estacas comerciais e rendimento intermediario de raizes comerciais. Por outro
lado, o Grupo 3, constituido por 21 acessos de germoplasma e dois clones do
programa de melhoramento genético (BRS Verdinha e 98150-06) caracterizou-se
por apresentar maior altura da primeira ramificacdo, alto teor de matéria seca,
baixo numero de estacas comerciais e rendimento intermediario de raizes
comerciais. Em relacdo ao Grupo 4, constituido por 15 acessos de germoplasma
e dois clones dois clones do programa de melhoramento genético (9624-09 e
BRS Caipira) caracterizou-se por apresentar um maior comprimento do peciolo da

folha, maior largura do l6bulo da folha, alto teor de matéria seca nas raizes, maior
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namero de estacas comerciais e maior rendimento de raizes comerciais (Figura
3).

Outros estudos indicaram um melhor agrupamento com a metodologia
Ward-MLM quando foram utilizados dados agronémicos, morfolégicos e
moleculares simultaneamente (Ortiz et al., 2008; Sudré et al., 2010; Cabral et al.,
2010). Como exemplo, em Capsicum esta estratégia permitiu o correto
agrupamento de 56 acessos de acordo com suas respectivas espécies C.
annuum, C. frutescens, C. baccatum e C. chinense (Sudré et al., 2010).

Tabela 8. Distribuicdo dos acessos de mandioca com base nos descritores
minimos, e de acordo com o agrupamento formados pelo método Ward-MLM com

base na analise conjunta dos dados quantitativos e qualitativos.

Descritor minimos Classe Gl G2 G3 G4
Verde Escuro 0,15 0,29 0,00 0,18

Cor da folha apical Verde arroxeado 0,78 0,64 0,78 0,59
Verde Claro 0,07 0,07 0,22 0,24

Pubescéncia do broto apical Presente 030 0,32 035 0,18
Ausente 0,70 0,68 0,65 0,82

Lanceolado 0,00 0,07 0,13 0,12

. Estreito 0,96 0,82 0,87 0,88

Forma lobulo central da folha Eliptico-lanceolado 0,04 0,07 0,00 0,00
Pandurado 0,00 0,04 0,00 0,00

Verde-avermelhado 0,07 0,11 0,00 0,00

Verde 0,11 0,21 0,13 0,12

Cor do peciolo Vermelho 0,22 0,18 0,39 0,24
Vermelho-esverdeado 0,33 0,32 0,17 0,47

Verde-amarelado 0,26 0,18 0,30 0,18

Verde claro 0,00 0,04 0,00 0,00

Cor do cortex do caule Verde escuro 0,19 0,25 0,09 0,41
Amarelo 0,81 0,71 0,91 0,59

Prateado 0,07 0,11 0,04 0,24

Marrom claro 0,112 0,07 0,00 0,12

Cor externa do caule Marrom escuro 0,26 0,21 0,09 0,18
Alaranjado 0,11 0,04 0,35 0,12

Amarelado 0,00 0,07 0,00 0,06

Acinzentado 0,44 0,50 0,52 0,29

Médio 0,00 0,00 0,09 0,12

Comprimento da filotaxia Longo 0,78 0,96 0,78 0,88

Curto 0,22 0,04 0,13 0,00
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Tabela 9. Distribuicdo dos acessos de mandioca com base nos descritores

principais, e de acordo com o agrupamento formados pelo método Ward-MLM

com base na andlise conjunta dos dados quantitativos e qualitativos.

Descritor principal Classe Gl G2 G3 G4
Misto 0,00 0,00 0,04 0,00

Presenca de pedunculo nas raizes Pedunculada 0,11 0,04 0,00 0,00
Séssil 0,89 0,96 0,96 1,00

Marrom escuro 0,07 0,04 0,43 0,18

Cor externa das raizes Branco/creme 0,04 0,00 0,00 0,00
Marrom claro 0,07 0,11 0,09 0,00

Amarelo 0,81 0,86 0,48 0,82

Branco/creme 0,63 0,71 0,65 0,53

Cor do cortex das raizes Roxo 0,22-0,070,17 0,06
Amarelo 0,00 0,07 0,13 0,06

Rosado 0,15 0,14 0,04 0,35

Creme 0,74 0,96 0,83 0,65

Cor da polpa da raiz Branca 0,15 0,04 0,17 0,29
Amarela 0,11 0,00 0,00 0,06

. . Rugosa 0,07 0,07 0,43 0,18
Textura da epiderme da raiz Lisa 0,93 093 057 0.82
Floragéo Ausente 0,63 0,43 0,70 0,41
Presente 0,37 0,57 0,30 0,59

. Verde escuro 0,96 0,89 0,96 1,00

Cor da folha desenvolvida Verde claro 0.04 011 004 0.00
Sete 0,04 0,00 0,00 0,00

NGmero de 16bulos Cinco 0,11 0,21 0,17 0,18
Trés 0,81 0,75 0,83 0,82

Nove 0,04 0,04 0,00 0,00

Marrom claro 0,11 0,04 0,35 0,06

Cor da epiderme do caule Creme 0,26 0,39 0,17 0,41
Marrom escuro 0,63 0,57 0,48 0,53

Cor dos ramos terminais das plantas adultas Verde-aroxeado 0,52 0,25 0,52 0,76
Verde 0,48 0,75 0,48 0,24

1x 0,37 0,46 0,48 0,59

Niveis de ramificacédo 2x 0,26 021030 0,18
4x 0,26 0,29 0,22 0,24

3x 0,11 0,04 0,00 0,00

Média 0,30 0,25 0,22 0,18

Constricdes da raiz Pouca 0,59 0,71 0,57 0,71
Muita 0,11 0,04 0,22 0,12
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Tabela 10. Distribuicdo dos acessos de mandioca com base nos descritores
secundarios, e de acordo com o agrupamento formados pelo método Ward-MLM

com base na andlise conjunta dos dados quantitativos e qualitativos.

Descritor
secundario Classe Gl G2 G3 G4
Vermelho-esverdeado (+50% do I6bulo) 0,85 0,86 1,00 0,82
Cor da nervura Verde 0,04 0,24 0,00 0,18
Vermelho-esverdeado (-50% do I6bulo) 0,07 0,00 0,00 0,00
Vermelho 0,04 0,00 0,00 0,00
Posicéo do Horizontal 0,00 0,00 0,04 0,06
peddnculo Irregular ' 0,96 0,89 0,83 0,94
Inclinado para cima 0,04 0,11 0,13 0,00
Margem das Inteira 0,96 1,00 1,00 1,00
estipulas Dividida 0,04 0,00 0,00 0,00
Habito de Di-cot()Amir:o 0,00 0,00 0,22 0,00
ramificacao Tricotdbmico 0,89 0,82 0,70 0,94
Ereto 0,11 0,28 0,09 0,06
90° 0,00 0,04 0,00 0,00
Angulo da 100° 0,11 0,14 0,22 0,00
ramificacio 110° 0,70 0,46 0,48 0,53
80° 0,11 0,32 0,22 0,35
700° 0,07 0,04 0,09 0,12
Sinuosidade do Liso 0,81 0,89 0,78 0,71
[6bulo foliar Sinuoso 0,19 0,11 0,22 0,29
Conica-cilindrica 0,00 0,00 0,04 0,00
Forma da raiz Cilindrica 0,93 1,00 0,83 0,94
Irregular 0,04 0,00 0,09 0,06
Conica 0,04 0,00 0,04 0,00
Aberta 0,44 0,39 0,48 0,41
Tipo de planta Compacta 0,48 0,54 0,35 0,53
Guarda-chuva 0,04 0,07 0,04 0,06
Cilindrica 0,04 0,00 0,23 0,00

A comparacao entre os agrupamentos formados apenas com uso dos
dados quantitativos e com base na analise conjunta (quantitativos + qualitativos),
indica baixa associagcdo em relagcdo aos acessos em cada grupo (0,38 — dados
ndo mostrados). Isto indica que possivelmente os dados quantitativos e
qualitativos analisam diferentes regides gendémicas. De fato, esta observacao ja

foi relatada em outras culturas como pinh&o manso, na qual a correlagéo entre as
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matrizes de dissimilaridade com base nos dados fenotipicos e moleculares (RAPD
e SSR) foi bastante baixa, indicando que os dados moleculares amostram regites
de baixa diferenciacdo fenotipica entre os acessos desta espécie (Alves et al.,
2013). Aparentemente as forcas seletivas agiram em sentidos diferentes sobre os
descritores quantitativos e qualitativos utilizados na caracterizagdo dos acessos
de mandioca avaliados no presente trabalho. Associado a isso, tem-se o fato de
gue as caracteristicas quantitativas sdo mais fortemente afetadas pelo ambiente,
enquanto que as qualitativas sdo menos afetadas por tal variacdo, e isto
certamente pode contribuir para a inclusdo de uma variagcdo nao genética aos
dados quantitativos. Por outro lado, em um estudo bastante completo sobre a
diversidade genética presente no germoplasma de mandioca do sul, leste e regido
central da Africa, Kawuki et al. (2011) avaliaram 29 caracteristicas qualitativas e
quatro caracteristicas quantitativas (teor de matéria seca de raizes, indice de
colheita, retencdo foliar e espessura do coértex da raiz), cujos resultados
demonstraram que as caracteristicas qualitativas apresentaram baixo poder de
discriminacdo dos acessos de mandioca, enquanto as caracteristicas
guantitativas apresentaram alta variacdo genética, adequada para obtencdo de
altos ganhos genéticos em programas de melhoramento genético. Portanto,
independente das vantagens e desvantagens de cada uma, ambos os tipos de
dados precisam ser obtidos para uma analise mais realistica da variabilidade
genética de Manihot esculenta Crantz.

A andlise das variaveis candnicas para as 13 caracteristicas quantitativas,
10 binarias e 25 multicategéricas, demonstrou que as caracteristicas que mais
contribuiram para a divergéncia genética foram, hierarquicamente NEstCom para
a primeira e segunda variavel canonica (0,53 e 0,49, respectivamente), LarglLob
para a segunda variavel candnica (0,46) e AP para a terceira variavel candnica
(0,59). As caracteristicas LargLob e NEstCom também foram importantes na
analise dos dados quantitativos. Isoladamente, a caracteristica AP apresentou
elevada importancia quando os dados qualitativos foram analisados
conjuntamente com 0s quantitativos, enquanto que a caracteristica MS

apresentou importancia apenas para os dados quantitativos (Tabela 12).
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Tabela 11. Distribuicdo dos acessos de mandioca com base nos descritores
agronoémicos preliminares, e de acordo com o agrupamento formado pelo método

Ward-MLM com base na analise conjunta dos dados quantitativos e qualitativos.

Descritor agronémico preliminar Classe Gl G2 G3 G4
Alto 0,22 0,04 0,17 0,18
Vigor inicial Médio 0,56 0,79 0,57 0,65
Baixo 0,22 0,18 0,26 0,18
Destaque da pelicula da raiz Diﬁ(_:” 0,22.0,39 0,48 0,53
Facil 0,78 0,61 0,52 0,47
Destaque do cortex da raiz FéC”_ 0,15°0,00 0,04 0,06
Dificil 0,85 1,00 0,96 0,94
Posic&o das raizes Irregular 0,04 0,04 0,00 0,00
Horizontal 0,96 0,96 1,00 1,00
Nota 0 0,59 0,64 0,39 0,29
Nota 1 0,30 0,15 0,26 0,24
Resisténcia a bacteriose Nota 2 0,07 0,14 0,26 0,29
Nota 3 0,00 0,07 0,09 0,06
Nota 4 0,04 0,00 0,00 0,12
Nota 0 0,26 0,52 0,48 0,65
Nota 1 0,26 0,21 0,22 0,29
Resisténcia a antracnose Nota 2 0,00 0,00 0,04 0,00
Nota 3 0,44 0,25 0,26 0,06
Nota 4 0,04 0,04 0,00 0,00
Nota 1 0,52 0,54 0,48 0,65
Tolerancia a acaros Nota 2 022 0,14 0,26 0,24
Nota 3 0,07 0,14 0,13 0,00
Nota 4 0,19 0,18 0,13 0,12
Média 0,33 0,32 0,22 0,12
Retencao foliar Baixa 0,63 0,64 0,61 0,82
Alta 0,04 0,04 0,17 0,06

Considerando a andlise conjunta, as duas primeiras varidveis candnicas
explicaram quase 93% da variacdo dos dados quantitativos (Figura 4), indicando
uma melhoria bastante significativa na representacdo grafica dos acessos de
mandioca, considerando que os dados quantitativos representaram apenas

80,61% da variagao (Figura 2).
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Figura 4. Disperséo dos acessos de mandioca com base nas duas primeiras
variaveis canbnicas obtidas da andlise conjunta dos dados quantitativos e
qualitativos, de acordo com o0s cinco grupos de diversidade identificados com

base na estratégia Ward-MLM.

Com base na disperséo gréfica e distancias entre pares de grupos (Tabela
13), observou-se que os Grupos 1 e 3 foram os mais similares, enquanto que o
Grupo 4 foi o mais divergente em relacdo aos demais grupos (distancias variando
de 10,74 a 16,56). De fato, observa-se algumas diferencas entre os Grupos 1 e 3
apenas para as caracteristicas MS, NEstCom e RendRaizCom (Figura 3).

A distancia média (Gower, 1971) entre os grupos foi de 0,41 para os
grupos formados com base apenas em variaveis quantitativas e de 0,63 para a
andlise conjunta (dados quantitativos e qualitativos). A variacdo das distancias
genéticas com base na analise conjunta foi maior (0,34 a 0,85) do que aquela
baseada somente nos dados quantitativos (0,21 a 0,67). Isto indica que a analise
simultdnea das variaveis possibilitou uma melhor representacdo da real

variabilidade genética presente no conjunto de dados analisados.
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Tabela 12. Estimativas das variaveis canbnicas obtidas da analise conjunta dos
dados quantitativos e qualitativos em acessos de mandioca com base na
estratégia Ward-MLM.

Variaveis Canl Can2 Can3
Al1R 0,03 -0,07 0,24

AP 0,40 0,05 0,59
CompLob 0,00 0,06 -0,28
CompPec 0,23 0,19 -0,13
CompRaiz -0,15 0,08 0,12
DiamRaiz 0,21 -0,13 0,10
LargLob -0,03 0,46 -0,04
MS -0,28 0,34 0,27
NEstCom 0,53 0,49 -0,18
PPA 0,00 0,22 -0,35
RelLob -0,10 -0,25 -0,27
RendRaizCom -0,17 0,40 0,08
RendRaizNCom 0,27 -0,26 -0,08

Variacdo fenotipica em mandioca tem sido avaliada com base em
caracteristicas qualitativas (Benesi, 2005; Kizito, 2006) e morfo-agronédmicas
(Kawuki et al., 2011; Mulualem et al., 2013). Porém, os esforcos dedicados a
compreensdo destas varidveis de forma conjunta sdo bastante restritos,
especialmente com uso do método Ward-MLM. Desta forma, a analise conjunta
dos acessos de mandioca obtida no presente trabalho indica que: (1) a
diversidade baseada em descritores qualitativos de mandioca ndo se assemelha
aquela obtida com os dados quantitativos; (2) a andalise conjunta das
caracteristicas qualitativas e quantitativas possibilita a amostragem de regifes
gendmicas diferentes, o que pode potencialmente aumentar a diversidade
genética das populagBes segregantes quando tais informagfes forem utilizadas
para selecdo de parentais contrastantes; (3) a analise conjunta da diversidade
fenotipica revela que a variabilidade da mandioca € bastante elevada, e que tais

informacgdes podem ser Uteis para aumentar o uso de parentais nos programas de
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melhoramento genético, por indicar grupos com caracteristicas agrondmicas

superiores.

Tabela 13. Distancia entre os grupos formados pelo método Ward-MLM para

variaveis quantitativas.

Grupo 2 3 4
1 15,70 7,94 13,18
2 4,10 16,56
3 10,74
CONCLUSOES

1) O estudo da variagéo fenotipica em mandioca com base em caracteristicas
morfo-agronémicas demonstrou a possibilidade de separacdo de acessos
de germoplasma de mandioca em grupos altamente contrastantes;

2) A andlise conjunta das caracteristicas qualitativas e quantitativas resultou
em diferencas no agrupamento dos acessos de mandioca, demonstrando
que ambas as caracteristicas tendem a amostrar regides gendmicas
distintas;

3) A analise conjunta das variaveis quantitativas e qualitativas com o uso do
método Ward-MLM pode ser bastante Util para maximizar a diferenca entre
0S agrupamentos, e com isso auxiliar na selecdo de parentais
contrastantes para aumentar a diversidade genética de populacdes

segregantes com caracteristicas agrondmicas superiores.
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CONSIDERACOES FINAIS

As atividades relacionadas ao manejo dos recursos genéticos tem com foco
principal a conservacdo, geracdo de conhecimento sobre o germoplasma
(caracterizacdo e avaliagcdo), bem como o uso de disponibilidade de tecnologia e
produtos para a sociedade. No caso especifico da mandioca, o BAG-Mandioca da
Embrapa Mandioca e Fruticultura mantem cerca de 1500 acessos, conservados
em condi¢gdes de campo e in vitro, de forma a atender os interesses futuros da
sociedade e dos programas de pré-melhoramento, melhoramento e biotecnologia.

Como atividade rotineira dos bancos de germoplasma tém-se as atividades
de caracterizacdo e avaliacdo do germoplasma como foco para o
desenvolvimento de novas variedades de mandioca, bem como enriquecimento
da variabilidade genética por meio da introducdo e coleta de germoplasma.
Considerando, o grande numero de acessos e falta de recursos (fisicos, humanos
e financeiros), existe uma dificuldade crescente na manutencdo e organizacao
deste germoplasma. Assim, a0 mesmo tempo em que é preciso aumentar 0 uso
do germoplasma, € necessario priorizar a caracterizacdo, avaliacao,
documentacéo e informacéo destes acessos.

De modo geral, um dos maiores problemas para a implementacdo de uma
completa caracterizacdo, avaliacdo, documentacéo e informacgéo do germoplasma
de mandioca refere-se ao tamanho das cole¢cbes, o que dificulta as tarefas de
organizacdo e manejo, bem como o numero excessivo de descritores. Neste
sentido os resultados deste trabalho demonstram que é possivel descartar 37%
dos descritores utilizados na caracterizacdo dos acessos de mandioca. Além
disso, os 32 descritores selecionados explicaram mais de 90% da variabilidade
total, sem grandes perdas para a caracterizacao preliminar do germoplasma desta
espécie. Isto certamente contribuird para o avanco das acfes de caracterizacao e
avaliacdo do germoplasma de mandioca, por possibilitar a redugédo no tempo e
uso de recursos humanos e financeiros.

Outro ponto importante € que geralmente as informacdes fenotipicas da
caracterizacdo e avaliacdo de germoplasma, que envolvem informac¢des do tipo
qualitativa e quantitativa séo utilizadas para o agrupamento do germoplasma,
para fins de manejo e uso das informacdes para escolha de parentais

contrastantes visando a geracdo de populacbes segregantes. Contudo, a analise
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conjunta entre os diferentes tipos de informacdes nao tem sido realizada com
rotina nos bancos de germoplasma de mandioca para uma avaliagdo mais ampla
da variacdo genética existente.

Os resultados apresentados no presente trabalho ao utilizar a estratégia
Ward-LML para analisar dados morfolégicos e agronémicos (varidveis com
distribuicdo continua, discreta, ordinal, binomial e multicategérica) de forma
conjunta, indicaram que cada conjunto de dados fornece diferentes tipos de
informacdes, por analisarem regides gendmicas diferentes. Isto foi observado em
funcdo da existéncia de algumas discordancias nos agrupamentos. Contudo, esta
observagdo deve ser analisada como uma vantagem da técnica por permitir a

juncd@o de ambos tipos de informacdo em uma Unica analise de agrupamento.



