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CARACTERIZAC}AO FENOTIPICA E VARIABILIDADE GENETICA DE
INHAME (Dioscorea rotundata Poiret) SOB CONDICOES DO
RECONCAVO BAIANO

Autor: Virgilio Carménia Cossa
Orientador: Prof. Dr. Ricardo Franco Cunha Moreira

Coorientadora: Dra. Elaine Costa Cerqueira-Pereira

RESUMO: O inhame (Dioscorea rotundata) produz tubérculos ricos em
carboidratos, que além de constituir um agronegocio promissor, permite a fixagdo
dos pequenos agricultores na zona rural, na regido do Recdncavo Baiano. No
entanto, a falta de conhecimento sobre a variabilidade genética desta cultura
limita o desenvolvimento de cultivares melhoradas, adaptadas as condi¢des
edafocliméticas da regido e resistentes as principais doencas e pragas. Neste
sentido, este trabalho teve como objetivo caracterizar genétipos de inhame
(Dioscorea rotundata), coletados em quatro municipios da regido do Recbncavo
Baiano, mediante marcadores fenotipicos, bem como avaliar a divergéncia
genética com base em descritores quantitativos, atravées de métodos
multivariados. Os gendtipos foram coletados nos municipios de Cruz das Almas,
Sdo Felipe, Sdo Félix e Maragogipe, sendo posteriormente caracterizados e
avaliados com base em descritores preconizados pelo IPGRI/IITA. Os resultados
indicaram que os maiores valores de nivel de entropia de Renyi foram observados
para: distancia entre a inser¢cdo do peciolo na folha, extremidade inferior e
superior, diametro do caule, peso e largura do tubérculo. O comprimento do
tubérculo foi a varidvel com maior contribuicdo para a divergéncia genética. O
método UPGMA foi eficiente e permitiu a distincdo de oito grupos com variaveis
multicategdricas e sete grupos com varidveis quantitativas, indicando existéncia
de variabilidade genética da espécie, fazendo-se necessario o estabelecimento de
estratégias, para a conservacao ex situ e in situ dos recursos genéticos desta

cultura, com vista a subsidiar programas de melhoramento genético.

Palavras chave: Métodos multivariados, Recursos genéticos, Melhoramento de

plantas.



PHENOTYPIC CHARACTERIZATION AND GENETIC VARIABILITY OF YAM
(Dioscorea rotundata Poiret.) UNDER CONDITIONS OF RECONCAVO BAIANO

Author: Virgilio Carménia Cossa
Advisor: Prof. Dr. Ricardo Franco Cunha Moreira
Co-Advisor: Dra. Elaine Costa Cerqueira-Pereira

ABSTRACT: Yam (Dioscorea rotundata) produces tubers rich in carbohydrates,
which in addition to constitute a promising agribusiness, allow the establishment of
small farmers in the countryside of the Recéncavo Baiano region. However, the
lack of knowledge about the genetic variability of this crop limits the development
of improved cultivars adapted soil and climatic conditions of the region and
resistant to main diseases and pests. Thus, this word aimed to characterize
phenotypically 89 yam genotypes, as well as evaluate genetic divergence based
on quantitative descriptors, through multivariate methods. The genotypes were
collected in the municipalities of Cruz das Almas, S&o Felipe, Sado Félix and
Maragogipe and were characterized and evaluated based on descriptors
recommended by IPGRI/IITA. The results indicated that the highest Renyi entropy
level values were observed for: distance of the insertion of the petiole on leaf, to
the lower and top, diameter of stem, tubers weight and tubers width. The tuber
length was the variable with the greatest contribution to the genetic divergence.
The UPGMA method was efficient and allowed the distinction of eight clusters with
multicategoric variables and seven clusters with quantitative variables, indicating
the existence of genetic variability of the species under study, making it necessary
to establish strategies for ex situ and in situ conservation of this culture in order to

support programs breeding.

Key words: Multivariate methods, Genetic resources, Plant breeding.



INTRODUCAO

O inhame pertence ao género Dioscorea, familia Dioscoreaceae, que
contempla cerca de 600 espécies cultivadas na Africa, Asia, América do Sul e no
Caribe (VELASCO-RAMIREZ et al., 2014). Dentre as espécies que apresentam
maior importante economicamente destacam-se a Dioscorea rotundata Poir, D.
cayenensis Lam, D. alata L., D. bulbifera L., e D. trifida L. (SIQUEIRA, 2011).
Estas espécies sdo propagadas vegetativamente e produzem tubérculos ricos em
carboidratos, além de possuirem grande importancia farmacolégica (SHEIKH et
al., 2013).

Na América do Sul, o Brasil € o segundo maior produtor, perdendo apenas
para a Colébmbia. A producdo nacional do inhame, em 2014, foi de
aproximadamente, 247 mil toneladas (FAO, 2016), sendo que a maior
contribuicdo concentra-se na Regido Nordeste. Na Bahia, a regido do Reconcavo
representa a maior area cultivada, destacando-se os municipios de Maragogipe,
Sdo Felipe, Sdo Félix e Cruz das Almas (ALMEIDA, 2013) e sua producao
alcanca cerca de 20 mil toneladas (SILVA et al., 2012).

No entanto, a diversidade genética de inhame sofre grande pressdo
seletiva na regido do RecOncavo Baiano, causada por doencas e pragas, com
maior destaque, para os nematoéides: Meloidogyne incognita e Scutellonema
bradys que causam tumores e 0 escurecimento da casca nos tubérculos. Outros
patdgenos importantes sdo os fungos, em especial a Curvularia eragrostidis e
Phylosticta spp, que causam a queima das folhas, e provocam danos nas
lavouras, condicionando assim, a erosdo genética e o consequente abandono da
cultura.

Neste sentido, os produtores de inhame necessitam de variedades
melhoradas, que combinem resisténcia a doencas e pragas, alta produtividade
com atributos apreciados pelo consumidor, conforme apontam Mignouna et al.
(2007) e Obidiegwu et al. (2009). Entretanto, o sucesso de qualquer programa de
melhoramento genético, depende do conhecimento da diversidade genética
presente na espécie de interesse (CRUZ et al., 2011).

Apesar de constituir um negdcio promissor para 0s pequenos agricultores,
o conhecimento da diversidade genética do inhame na regido do Recbncavo
baiano é incipiente, limitando assim, agfes de conservacdo, manejo e uso destes

recursos genéticos em programas de melhoramento vegetal.



A caracterizagdo fenotipica com base em dados qualitativos e quantitativos
constitui a etapa preliminar na caracterizagdo da divergéncia genética de acessos
em bancos de germoplasma. Os descritores qualitativos sdo governados por
poucos genes e permitem fazer inferéncias confiaveis sobre a divergéncia
genética, entretanto estes sdo reduzidos. Em contrapartida, os dados de natureza
guantitativa apresentam limitacfes, visto que, sao influenciados pelo ambiente,
podendo fornecer dados nao confiaveis (JESUS et al., 2013). No entanto, estes
descritores sdo muito importantes, pois fornecem informacdes Uteis sobre
potencial produtivo dos gendtipos, que possibilitam a formagédo de combinacdes
promissoras, com maior efeito heterético.

O uso de algoritmos de estatistica multivariada € considerado uma
estratégia importante para a quantificacéo da similaridade genética (GONCALVES
et al., 2008, MOHAMMADI; PRASANNA, 2003). Dentre estes, destacam-se a
andlise de componentes principais, analise de variaveis canfnicas e analise de
agrupamento (MOHAMMADI; PRASANNA, 2003). A escolha do método depende
da acuraria desejada pelo pesquisador, da facilidade da analise e do modo como
os dados foram obtidos (CRUZ et al., 2012).

Desta forma, o objetivo deste trabalho foi de caracterizar genétipos de
inhame (Dioscorea rotundata), coletados em quatro municipios da regido do
Reconcavo baiano, mediante marcadores fenotipicos, bem como avaliar a
divergéncia genética com base em descritores quantitativos, através de métodos

multivariados.

REVISAO DE LITERATURA
Origem e Distribuicdo do género Dioscorea

As espécies do género Dioscorea tém como centro de origem, as areas
tropicais de trés continentes: Africa Ocidental, 0 Sudeste Asiatico e a América do
Sul (ALEXANDER; COURSEY, 1969). D. rotundata, D. cayenensis e D.
dumetorum originaram-se na margem oriental do rio Niger no Continente africano,
D. alata e D. esculenta, provavelmente, originaram-se na india e na Tailandia,
enquanto, D. trifida tem como centro de origem a América do Sul (ALEXANDER,;
COURSEY, 1969). As espécies africanas e asiaticas separaram-se ha,
aproximadamente, cinco milhées de anos, durante o periodo Mioceno

(COURSEY, 1967). Bhattacharjee et al. (2011), sugerem que espécies asiaticas



foram introduzidas na Africa Ocidental, enquanto que, as africanas direcionaram-
se para a oeste do Continente americano.

Segundo Ayensu e Coursey (1972) existem controvérsias em relacdo a
origem da D. rotundata. Para alguns autores, esta espécie € um hibrido entre D.
abyssinica Hochest ex. Knuth e D. praehensilis Benth (COURSEY, 1967). Esta
idéia é sustentada por varios estudos, realizados por meio de marcadores
isoenzimaticos e moleculares (DUMONT et al., 2010). Outros autores consideram-
na, como sendo uma subespécie da D. cayenensis. Entretanto, esta Ultima
hipotese € rejeitada, visto que, estas espécies diferenciam-se, fenotipicamente,
pela cor da polpa, sendo a da D. rotundata (branca) e da D. cayenensis (amarela),
e por meio da producdo de tubérculos, em que a D. rotundata é precoce enquanto
para D. cayenensis é tardia (SILVA, 2012). Ademais, estudos anatbémicos ilustram
diferencas no tecido vascular entre ambas (AYENSU; COURSEY, 1972). No
entanto, devido a esta situacao, alguns autores consideram estas espécies como
sendo uma Uunica, por isso, as denominam de Complexo D. cayenensis/D.
rotundata (OBIDIEGWU et al., 2009; ZANNOU et al., 2015; ZOUNDJIHEKPOD et
al; 1997).

A dispersédo do género Dioscorea deu-se no século XVI, pelos portugueses
e espanhdis, que eram 0s maiores navegadores da época, durante a colonizagcao
(COURSEY, 1967). De acordo com Ayensu e Coursey (1972) quando os
portugueses visitaram a costa da Guiné, observaram um comércio extenso do
inhame, e devido a presenca de acido ascorbico nos tubérculos, estes eram
consumidos nas longas viagens, por prevenirem o escorbuto (PERSEGLOVE,
1972 citado por SIQUEIRA, 2011), que dizimou muitos marinheiros na era dos
descobrimentos.

No entanto, a D. rotundata so foi definida, taxonomicamente, por Poiret na
Jamaica no século XVIII, que acreditava que esta espécie tivesse derivado de
plantas cultivadas, e que a mesma fosse indigena para o Novo Mundo (AYENSU,;
COURSEY, 1972).

Descricao botanica e cultivo do género Dioscorea ssp.
O inhame (Dioscorea spp) pertence a familia Dioscoreaceae e a ordem
Dioscoreales. Suas espécies deste género estao divididas em cinco sec¢des: D.

rotundanta, D. alala, e D. cayenensis pertencem a sec¢édo (Enantiophyllum), D.



dumetorum, D. hispida e D. pentaphylla a secdo (Lasiophyton), D. bulbifera a
secdo (Opsohyton); D. esculenta a sec¢do (Combilium); e D. trifida a secéo
(Macrogynodium) (BHATTACHARJEE et al., 2011).

As plantas do género Dioscorea ssp sdo monocotiledoneas, anuais e/ou
perenes, herbiceas e geralmente trepadeiras (DEMUYAKOR et al., 2013). O
caule é aéreo voluvel, com enrolamento horario ou anti-horario, e pode ou néo
apresentar espinhos. As folhas apresentam grandes variacbes morfolégicas,
sendo, geralmente: alternas, opostas ou espiraladas, lobadas ou ndo e pecioladas
em forma de coragdo ou seta. As flores sdo actinomorfas, trimeras, pequenas e
geralmente unissexuais (SIQUEIRA, 2011) e podem ser brancas, amarelas ou
verdes-claras (BRESSAN, 2005). As flores masculinas possuem perigbnio com
seis pecas em dois verticilos, apresentando seis estames com anteras férteis,
distribuidas em um so6 verticilo (CARNEIRO, 2013). Entretanto, a floracdo é
escassa has espécies alimenticias. Na sua maioria o inhame é uma planta didica,
embora existam plantas mondicas (ZOUNDJIHEKPOD, 1997). Os frutos sédo do
tipo capsulas trialadas, bagas ou drupas (SIQUEIRA, 2011). E uma planta com
sistema reprodutivo por alogamia e propagacao vegetativa, exclusivamente, por
meio de tubérculos sementes, que sao pequenos tubérculos ou pedacos com
aproximadamente 200 g (CARNEIRO, 2013; SILVA et al., 2012).

A citogenética das espécies do género Dioscorea € controversa. Estas
espécies sdo poliploides, com os seguintes niveis de ploidia, 2x (diploides), 3x
(triploides) e altos niveis de ploidia (MUTHAMIA et al., 2014). A D. rotundata é
diploide (2n = 40) e seu numero basico de cromossomos é X = 20 (SCARCELLI et
al., 2005), em contrapartida Obidiegwu et al. (2009), consideram que as espécies
do complexo D. cayenensis/D. rotundata sao tetraploides, hexaploides e
octaploides. A D. cayenensis e a D. alata apresentam genétipos com numero
diferentes de cromossomos (2n = 40, 60 e 80) (SARTIE; ASIEDU, 2011). J4 a D.
trifida também apresenta varios niveis de ploidia (2n = 54-81) (MAHALAKSHMI et
al. 2007).

Em relacdo ao ciclo de vida, o inhame apresenta as seguintes fases:
dorméncia (20 a 80 dias), caracterizada por uma paralisacdo no desenvolvimento
dos meristemas. A fase de crescimento vegetativo ocorre 80 a 180 dias, cujos
principais eventos sao a emissao das primeiras raizes, desenvolvimento do caule,

formacdo das primeiras folhas e o aparecimento das inflorescéncias. A fase



reprodutiva (180 a 210 dias) inicia-se com formagéao das flores e encerra-se com a
senescéncia das mesmas e a fase de maturacao (210 a 270 dias) corresponde ao
periodo do término da floragédo a colheita (SILVA et al., 2012).

Em relacéo a época de plantio, no Recéncavo Baiano a cultura do inhame
€ semeada durante as primeiras chuvas, que ocorrem a partir de novembro,
prolongando-se até o inicio de fevereiro, pois a época para se plantar inhame
depende da disponibilidade de irrigacéo (SILVA. et al., 2012).

Importancia econdmica, nutricional e medicinal do género Dioscorea ssp.

A cultura do inhame apresenta grande importancia econémica, nutricional e
medicinal na Africa, Asia, América Latina, nas Caraibas e nas ilhas do sul do
oceano Pacifico. As espécies D. rotundata, D. cayennensis e D. alata sdo as mais
cultivadas e representam 95% da producdo mundial (SARTIE et al., 2012).

De acordo com a FAO (2016) a area plantada e a producédo de inhame, a
nivel mundial, em 2014, foram de 5 milhdes de hectares e 63 milhdes de
toneladas, respectivamente. O continente Africano concentra 96% da producéo
mundial, sendo a Nigéria o maior produtor com cerca de 45 milhdes de toneladas,
seguida por Ghana, Costa do Marfim, Benin e Etiopia. No cenario da América do
Sul, o Brasil € 0 segundo maior produtor, perdendo para a Colémbia. A producao
nacional do inhame, em 2014, foi estimada em, aproximadamente, 247 mil
toneladas, colhidas em 25 mil hectares (FAO, 2016), sendo que a maior producao
concentra-se na Regido Nordeste, nos estados da Paraiba, Pernambuco, Bahia,
Alagoas e Piaui (SILVA, L. et al., 2012).

Na Bahia, a regido do Recbncavo representa a maior area cultivada,
destacando-se os municipios de Maragogipe, Sdo Felipe, Sado Félix e Cruz das
Almas (ALMEIDA, 2013) e sua produgéo alcanca cerca de 20 mil toneladas e uma
movimentagao financeira de cerca de 18 milhdes de reais, anualmente (SILVA et
al., 2012), oriundos das exportacdes dos tubérculos. No entanto, o tamanho dos
tubérculos define o mercado consumidor (CARVALHO; CARVALHO, 1999), em
que os tubérculos com peso entre 0,70 e 1,50 kg sdo exportados aos mercados
dos EUA; 1,60 até 2,00 kg, para a Franca e entre 2,10 e 3,00 kg para outros
mercados europeus, enquanto que aqueles com peso superior a 3 kg constituem

0 tipo ndo exportacao, alcancando precos inferiores (SANTOS, 1996).



Sob o ponto de vista nutricional, o inhame é rico em amido, contém
proteinas, vitaminas do complexo B (com altos teores de tiamina, riboflavina e
niacina), teores de vitaminas A, D, C (VELASCO-RAMIREZ et al., 2014), alguns
minerais: fosforo, calcio, ferro, potassio, sédio, magnésio, zinco, manganés,
cobre, e enxofre (SHEIKH et al., 2013) e apresenta baixo indice glicémico, que
confere melhor protecao contra obesidade e diabetes (NJUKENG et al., 2014).

Algumas espécies do género Dioscorea apresentam importancia medicinal,
pois contém saponinas esteroidais (diosgenina) precursoras de pilulas
anticoncepcionais (com progesterona e estrogeno). Pode-se salientar, que o
estrogeno destas espécies protege alguns tipos de céncer, osteoporose, artrite
reumatica, doenca cardiovascular, asma e diabetes (SHEIKH et al.,, 2013). O
inhame, também previne a malaria, febre amarela, dengue, problemas
estomacais, desnutricdo, controle do colesterol, infec¢des fungicas, bacterianas e
viréticas (SIQUEIRA, 2011). Outras espécies regulam o sistema reprodutor
feminino, durante o desconforto menstrual e na menopausa e sdo usadas no
tratamento da infertilidade feminina (BHATTACHARJEE et al., 2011).

Recursos genéticos e melhoramento genético de Inhame

Os recursos genéticos vegetais constituem a base da agricultura e da
seguranca alimentar (OGWU et al, 2014). Eles contemplam a diversidade do
material genético contido nas variedades tradicionais, cultivares modernas e
parentes selvagens.

Os programas de conservacdo dos recursos geneéticos vegetais, para
alimentacdo e agricultura iniciam o estabelecimento de bancos de germoplasma.
As principais atividades desenvolvidas nestes bancos sdo: a coleta, multiplicacéo,
conservagao, manejo, caracterizacdo, avaliacdo, documentacdo e seu uso em
programas de melhoramento genético (RAO, 2004).

Dentre os varios bancos de germoplasma distribuidos pelo mundo, o do
International Institute of Tropical Agriculture (IITA), sediado em Ibadan, na Nigéria,
mantém 28 mil acessos das maiores culturas do continente Africano, incluindo o
inhame (Dioscorea ssp). Esta colecdo é mantida desde 1975 (GIRMA et al.,
2012), e é composta por 3.222 acessos de 10 espécies: D. rotundata, D. alata, D.
bulbifera, D. cayennensis, D. dumetorum, D. esculenta, D. preussii, D.

mangenotiana, D bulkiliana e D. abysinnica, coletados em paises da Africa



Ocidental. A D. rotundata e D. alata correspondem a 67% e 25%, do total da
colecdo, respectivamente. Todos 0s acessos sdo mantidos em campo e em
condicdes in vitro, além de existir uma perspectiva em desenvolver protocolos
para preserva-los por meio de congelamento a -196° C.. Os dados de passaporte
e informacdes sobre a caracterizagdo destes acessos sdo mantidos em bases de
dados acessiveis, como no site URL <http://genebank.iita.org/searc>
(BHATTACHARJEE et al., 2011) e sdo muito importantes para o melhoramento
genético desta cultura.

Entretanto, o melhoramento genético do inhame é limitado por varios
fatores, tais como: o ciclo de vida longo, a dioicia acompanhada pela assincronia
no florescimento das flores masculinas com as femininas, a poliploidia e a alta
heterozigosidade (SARTIE; ASIEDU, 2011).

O programa de melhoramento genético de Dioscorea spp no IITA, tem
como objetivo a obtencdo de novas cultivares com caracteristicas agronémicas e
de qualidade organolépticas desejaveis, resisténcia a antracnose e doencas
virais. Também sdo usadas técnicas de cultura de tecidos, para a eliminagcéao de
patégenos, principalmente, os virus, para facilitar o intercambio do germoplasma
a nivel internacional.

No cenario brasileiro, as colecdes de inhame sdo mantidas na Escola
Superior de Agricultura Luiz de Queiroz (ESALQ/USP), Universidade Federal de
Vicosa (UFV) e Universidade Federal do Recbncavo da Bahia (UFRB)
(NASCIMENTO, 2014), com acessos coletados em varios estados do pais,
principalmente, nos do Nordeste. Essas cole¢des sdo caracterizadas com base
em marcadores fenotipicos, moleculares, também sado identificadas fontes de
resisténcias para doencas. Neste sentido, estes estudos tém revelado alta
variabilidade genética, e fornecem subsidios para a conservacdo e uso dos

acessos em programas de melhoramento genético da cultura do inhame no pais.

Caracterizagdo morfolégica

A caracterizacdo € uma atividade essencial no manejo de cole¢cbes de
germoplasma e consiste em obter dados para descrever, identificar e diferenciar
acessos de uma mesma espécie. A caracterizagdo morfoldgica é feita com base

em descritores botanicos de alta herdabilidade, facilmente visiveis ou



mensuraveis e que se expressam consistentemente em todos os ambientes
(BURLE; OLIVEIRA, 2010; VALLS, 2007).

Um descritor morfolégico € um atributo ou caracteristica mensuravel que é
observado em um acesso de um banco de germoplasma (BIOVERSITY
INTERNATIONAL, 2007). Os descritores podem ser de natureza qualitativa ou
quantitativa e sao especificos para as culturas ou grupo de espécies semelhantes
(BURLE; OLIVEIRA, 2010).

O uso dos descritores morfolégicos na caracterizacdo de acessos em
bancos de germoplasma fornece subsidios para a conservagdo, manejo e uso dos
recursos genéticos. No entanto, para que esta atividade seja efetiva, de modo a
facilitar o intercambio de germoplasma, é necessario, que os descritores de cada
cultura sejam padronizados (BARBIERI; CASTRO, 2015).

Neste sentido, os grupos International Plant Genetic Resources Institute e o
International Institute of Tropical Agriculture (IPGRI/IITA, 1997) estabeleceram os
descritores para o inhame (Dioscorea ssp), representados com suas respectivas
classes fenotipicas. O uso destes descritores tem gerado informacgdes relevantes
para a conservacdo e melhoramento genético do inhame em vérias partes do
mundo.

Carneiro (2013) caracterizou 38 acessos de inhame, pertencentes ao
banco de germoplasma da Universidade Federal do Recbncavo da Bahia, com
base em 28 descritores morfolégicos. Os resultados ilustraram a divisdo dos
acessos em quatro grupos distintos, conforme as espécies botanicas (D. trifida; D.
rotundata; D. alata e D. bulbifera), o que revelou uma elevada variabilidade
genética.

Mahalakshmi et al. (2007) desenvolveram uma cole¢do nuclear com os
3.017 acessos de inhame do banco do IITA, com 99 descritores morfologicos (86
qualitativos e 13 quantitativos). A colecdo nuclear é composta por 391 acessos
(13% da colecao inteira).

Contudo, o uso de descritores morfolégicos apresenta uma limitacao,
devido a natureza quantitativa dos caracteres, que o0s tornam fortemente
influenciados pelo ambiente. Assim, se faz necessario a utilizagdo combinada dos
descritores morfolégicos com o0s marcadores moleculares nos estudos de
diversidade genética, de modo a permitir a obtencdo de informacfes mais

consistentes dos diferentes acessos, que compdem os bancos de germoplasma.



Diversidade Genética utilizando técnicas de analise Multivariada

O uso de técnicas de estatistica multivariada impulsiona a realizacao de
estudos sobre divergéncia genética, classificacdo de acessos e analises de
relacBes genéticas em programas de melhoramento genético (MEKONNEN et al.,
2014).

Dentre varios métodos multivariados disponiveis, os aglomerativos ou de
agrupamento sdo os mais difundidos, entre os melhoristas. Os métodos de
agrupamento, também denominados conglomerados ou cluster tém por finalidade
separar um grupo original de observac6es em varios subgrupos, de forma a obter
homogeneidade dentro e heterogeneidade entre os grupos (MINGOTI, 2005). Nos
meétodos hierarquicos, os genotipos sao agrupados por um processo que se
repete em varios niveis, sendo estabelecido um dendrograma, com o nuamero
definido de grupos (CRUZ et al., 2011).

Entretanto, os métodos de agrupamento dependem do calculo das medidas
de dissimilaridade provenientes de varidveis quantitativas, qualitativas e
moleculares. Neste sentido, diversas medidas de similaridade ou dissimilaridade
sdo usadas para a quantificacdo das distancias entre acessos de uma populacéo,
sendo, a distancia euclidiana e a distancia generalizada de Mahalanobis as mais
utilizadas.

Ademais, as medidas de dissimilaridade em varidveis qualitativas
multicategdricas (caracteristicas morfologicas e estruturais da planta), sao
comumente determinadas utilizando a distancia de Cole-Rogers et al. (1997),
onde as caracteristicas, que normalmente ndo podem ser ordenadas, sao
classificadas em escalas, podendo entdo ser analisados como caracteristicas
guantitativas discretas. Em variaveis binarias (dados moleculares) pode-se utilizar
o coeficiente de Jaccard; coeficiente de Nei e Li; coeficiente de Ochia; coeficiente
de coincidéncia simples e outros. Por sua vez Gower (1971) propds uma técnica,
gue permite a analise simultanea das distancias entre caracteristicas quantitativas
e qualitativas. Esta analise conjunta de diferentes tipos de variaveis pode fornecer
uma melhor indicacdo da potencialidade quanto a variabilidade existente em
bancos de germoplasma (CRUZ et al., 2011).

Os métodos de agrupamentos baseiam-se nos seguintes algoritmos ou
métodos: ligacdo simples (vizinho mais préximo), ligagdo completa (vizinho mais

distante), UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Averages) e
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Ward. No método de ligacdo simples a similaridade ou dissimilaridade considera
os dois elementos mais parecidos entre si, enquanto o método do vizinho mais
préximo considera o menor valor entre dois elementos, o0 método UPGMA se
baseia nas médias aritméticas das medidas de dissimilaridade, e o método de
Ward considera a menor soma de quadrados em cada etapa do processo de
formacdo dos grupos (CRUZ et al., 2011; MINGOTI, 2005). O UPGMA é o que
apresenta o coeficiente de correlacao cofenético (CCC) maximo (SOKAL; ROHLF,
1962).
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CARACTERIZACAO FENOTIPICA DE INHAME NO RECONCAVO BAIANO
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Resumo: O inhame apresenta grande importancia econémica, nas areas de
producédo da agricultura familiar na Regido do Recdncavo Baiano, entretanto esta
cultura pode sofrer erosédo genética em decorréncia do baixo nivel tecnolégico dos
produtores bem das doencas e pragas que afetam a cultura. A caracterizacao
fenotipica constitui uma etapa preliminar para o conhecimento da variabilidade
desta cultura, com vista a gerar subsidios, para acdes de conservacdo, manejo e
melhoramento genético das espécies do género Dioscorea. Este estudo teve
como objetivo caracterizar 89 gendtipos de inhame (Dioscorea rotundata),
coletados nos municipios de Cruz das Almas, Sao Felipe, Sdo Félix e
Maragogipe, mediante 25 descritores morfoldgicos: oito relacionados as folhas,
seis ao caule e onze aos tubérculos. Com base nestes dados, foi estimado o nivel
de entropia de Renyi e os genotipos foram agrupados pelo método UPGMA. Os
maiores valores de entropia de Renyi foram observados para: distancia entre a
insercéo do peciolo na folha, a extremidade inferior, superior, diametro do caule,
peso e largura do tubérculo. O critério pseudo-t* possibilitou a formacéo de oito
grupos, revelando existéncia de variabilidade genética dessa cultura que podera

ser explorada em futuros programas de melhoramento genético.

Palavras chave: Dioscorea rotundata; Nivel de Entropia de Renyi; Andlise
multivariada.
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PHENOTYPIC CHARACTERIZATION OF YAM IN RECONCAVO BAIANO
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Co-Advisor: Dra. Elaine Costa Cerqueira-Pereira

ABSTRACT: Yam has great economic importance in the production areas of
family farming in the Recéncavo Baiano Region, though the crop may suffer
genetic erosion due to the low technological level of producers and of diseases
and pests affecting the crop. Phenotypic characterization is a preliminary step to
the knowledge of the variability of this culture in order to generate benefits for
conservation actions, management and genetic improvement of species of the
genus Dioscorea. This study aimed to characterize 89 yam genotypes (Dioscorea
rotundata) collected in the municipalities of Cruz das Almas, Sao Felipe, Sao Félix
and Maragogipe by 25 morphological descriptors: eight related to the leaves, six of
stem and eleven to the tubers. Based on these data, it was estimated the Renyi
entropy level and genotypes were grouped by UPGMA method. The highest Renyi
entropy level values were observed for: distance of the insertion of the petiole on
leaf, the lower end, top, diameter of stem, weight, and width of the tubers. The
pseudo-t® criterion enabled the formation of eight groups, revealing great genetic

variability that can be exploited in future breeding programs.

Key words: Dioscorea rotundata; Renyi entropy level, Multivariate analysis.
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INTRODUCAO

A cultura do inhame pertence ao género Dioscorea ssp, que engloba 600
espécies, cultivadas nas regifes tropicais e subtropicais, da Africa Ocidental, Sul
da Asia, América do Sul e nas Caraibas (VELASCO-RAMIREZ et al., 2014).

A Dioscorea rotundata Poir. € uma espécie diploide (2n=2x=40), nativa do
continente Africano, sendo a Nigéria o seu centro de diversidade (TAIGA, 2012).
Esta espécie foi introduzida nas Américas pelos navegadores portugueses e
espanhdis na época dos descobrimentos (COURSEY, 1967). E uma planta
monocotiledénea, trepadeira, com dire¢do de crescimento no sentido anti-horério,
propagada vegetativamente, produz tubérculos com varios comprimentos e
formas, cujo peso varia de 1,3 a 3,6 kg, podendo atingir 27,2 kg (IITA, 2007). D.
rotundata, D. cayenensis e D. alata, sdo as espécies de inhame, que apresentam
grande importancia econdmica a nivel mundial.

Neste cenério, estima-se que, no Brasil, em 2014, foram produzidas,
aproximadamente, 247 mil toneladas de inhame, em 25 mil hectares (FAO, 2016),
sendo que a maior producdo concentra-se na Regido Nordeste, nos estados da
Paraiba, Pernambuco, Bahia, Alagoas e Piaui.

Na Bahia, a regido do Recbncavo representa a maior &rea cultivada,
destacando-se os municipios de Maragogipe, Sao Felipe, Sdo Felix e Cruz das
Almas, cuja producao alcanca cerca de 20 mil toneladas (SILVA, S., et al., 2012).
D. rotundata (Inhame da Costa) e D. cayenensis (Boca Funda) ocupam uma area
cultivada de cerca de 90%, ao contrario da D. alata (Card Sdo Tomé ou Inhame
Jibdia), D. trifida (Inhambu ou Card Mimoso) e a D. bulbifera (Inhame Figado)
(SILVA, S., et al., 2012).

Apesar da sua grande importancia econdmica, para a agricultura familiar na
Regido do Recdncavo Baiano, o inhame pode sofrer erosdo genética, em
decorréncia do baixo nivel tecnolégico empregado no manejo da cultura, das
doencas e pragas, que afetam a cultura. Assim, uma medida necessaria, para
solucionar estes problemas, consiste na coleta e caracterizacdo genética de
genotipos de inhame, com base em dados fenotipicos de modo a selecionar
acessos com caracteristicas superiores e adaptadas as condi¢cdes da regiao.

A caracterizagdo € uma atividade essencial, pois constitui a primeira etapa,
qgue visa identificar, descrever e distinguir genétipos, com base em descritores
adequados (BURLE; OLIVEIRA, 2010). Para o inhame (Dioscorea ssp), 0 grupo
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International Plant Genetic Resources Institute e o International Institute of
Tropical Agriculture (IPGRI/IITA) estabeleceram os descritores para melhor
caracterizar suas espécies (IPGRI/IITA, 1997).

Métodos multivariados tém sido usados com sucesso em estudos de
caracterizacdo da diversidade genética de véarias espécies. Dentre estes, o
método aglomerativo, que visa reunir os genotipos em grupos, de modo que haja
homogeneidade dentro destes e heterogeneidade entre os mesmos, € 0 mais
empregado pelos melhoristas (CRUZ et al., 2011).

Assim, a caracterizacdo da diversidade genética das espécies do género
Dioscorea, mediante a dados fenotipicos com auxilio de técnicas multivariadas
tem sido conduzida por varios autores na Africa Ocidental e Central (ADEIGBE, et
al. 2015; ANOKYE et al. 2014; MIGNOUNA et al. 2002; NORMAN et al. 2011;
OTOO et al.,, 2009; SARTIE et al. 2012; TIAMA et al., 2016). No entanto, no
cenario brasileiro estes estudos séo incipientes, destacando-se os de (BRESSAN,
2011, 2014; CARNEIRO, 2013; SIQUEIRA et al.; 2014; SILVA, L. et al., 2016).

Diante do exposto, este estudo teve como objetivo caracterizar 89
genadtipos de inhame (Dioscorea rotundata), coletados em quatro municipios da
regido do Recbncavo Baiano, mediante marcadores fenotipicos, com vista a gerar
subsidios, para acdes de conservacdo, manejo e melhoramento genético desta

cultura nas condi¢des edafoclimaticas do Recéncavo Baiano.

MATERIAL E METODOS

Um total de 89 gendtipos de inhame foram coletados em 18 propriedades
rurais de povoados pertencentes aos municipios de Cruz das Almas, Sao Félix,
Séo Felipe e Maragogipe, que se localizam na regido do Recbncavo baiano. Os
pontos de coleta foram georreferenciados através do sistema de posicionamento
Global (GPS) (Figura 1, Tabela 1). Nesses municipios predominam latossolos, o
clima é umido e subumido, com temperatura média anual de 23,4 °C, exceto, para
Sédo Felipe, que apresenta 24,4 °C e a precipitacdo média anual variando de
1117,9 a 1119,0 mm (SEI, 2010).
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Mapa de Localizacao
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Figura 1. Localizacdo dos pontos de coleta de inhame (Dioscorea rotundata) em
quatro municipios da Regido do Recdncavo Baiano. (Cruz das Almas, BA, 2016).

Os gendétipos de inhame foram identificados por siglas com trés letras,
sendo que a primeira identifica a cultura (I - inhame) e as outras, o0 municipio no
qual o gendtipo foi localizado (CA - Cruz das Almas; FL - Séo Felipe; FX - Séo

Félix e MA - Maragogipe), seguido pelo nimero do gendétipo (Tabela 1).
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Tabela 1. Codigo, série, niumero, povoado e municipios de procedéncia de 89
gendtipos de inhame (Dioscorea rotundata), caracterizados na Regidao do
Recbncavo Baiano. Cruz das Almas, BA. 2016.

Coédidos dos Série  dos Procedéncia Numero de
Genotipos genoétipos Povoado Municipio Genotipos
ICA 1 Tua Cruz das Almas 1
ICA 2 Cadete Cruz das Almas 1
ICA 3 Trés Boca Cruz das Almas 1
IFL laéb Camargo Séo Felipe 6
IFL 7al2 Jaracanda Séo Felipe 6
IFL 13a18 Bom Gosto Séo Felipe 6
IFL 19a24 Boa Esperanca Séo Felipe 6
IFL 25a30 Campo das Flores Séo Felipe 6
IFX laé6 S&o Bento Sao Félix 6
IFX 7alz Engenho de Sdo Jodo Sao Félix 6
IFX 13a18 Monte Alegre Sao Félix 6
IFX 19a24 Boa Vista Sao Félix 6
IFX 25a 30 Matatauba Sao Félix 6
IMA laz Serraria Maragogipe 2
IMA 3 a8 Campinas Maragogipe 6
IMA 9al4 Encruzilhada Maragogipe 6
IMA 15a26 Batatans Maragogipe 12
Total - 89

I- Inhame; CA - Cruz das Almas; FL — Séo Felipe; FX — Sdo Félix e MA — Maragogipe.

A caracterizacdo dos gendtipos foi realizada em duas etapas. A primeira
etapa decorreu nos meses de maio e junho de 2015, em que foram realizadas
quatro visitas nos povoados dos municipios mencionados anteriormente (Tabela
2). Em cada propriedade rural, foram selecionados, aleatoriamente, seis
genotipos, exceto nas propriedades de Tua, Cadete e Trés Boca em que foi
selecionado apenas um genétipo e no povoado de Serraria dois genétipos. Os
gendtipos foram marcados com uma fita, que representava a respectiva
identificacdo (1 a 6), sendo caracterizada a parte aérea (folhas e caules), com o
auxilio de uma régua e paquimetro.

A segunda etapa foi realizada no més de dezembro de 2015, em que foram
efetuadas duas visitas nas quais foram coletados tubérculos dos genotipos,
previamente marcados, que foram ensacados e transportados, para o laboratério
de Tecnologia de Alimentos da UFRB, onde foram caracterizados com o auxilio

de uma fita métrica e uma balanca.
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Estes gendtipos foram caraterizados com base em 25 descritores
morfolégicos recomendados pelo IPGRI/IITA (1997), dois quais, oito relacionados

as folhas, seis ao caule e onze aos tubérculos (Tabela 2).

Tabela 2. Descritores utilizados para a caracterizacgdo morfologica do
Germoplasma de Inhame. Cruz das Almas — BA. 2016.

N°  Descritor Classes (codigos)
Caule
1. Verde; 2. Verde com faixas
1 Cor roxas; 3. Verde com faixas
marrons; 4. Roxo
2 Asas 1. Presente; 2. Ausente.
3  Aclleos 1. Presente; 2. Ausente.
4 Direcdo de crescimento 1. Horario; 2. Anti-horéario.
5 Diametro (15 cm da base da planta) 1. <04 cm; 2. 0,4 - 0,6 cm; 3.
>0,6 cm
6 Formato (corte transversal) 1. Poligonal; 2. Redondo
Folhas
7 Posicéo 1. Alternada; 2. Oposta
8 Forma 1. Cordata; 2. Sagitata
9 Comprimento do peciolo 1.<5cm; 2.5-10cm; 3. >10 cm.
. 1. Verde; 2. Verde com marrom; 3.
10 Cor do peciolo ROXO

Distancia entre a insercdo do peciolo na
11 folha a extremidade superior da folha 1.<2cm; 2.2 -4cm; 3.>4 cm
(folhas adultas)
Distancia entre a insercdo do peciolo na
12 folha a extremidade inferior da folha
(folhas adultas)
Largura da folha na maior porgéo (folhas 1. <10 cm, 2. 10 - 15 cm; 3. >15
adultas) cm
14  Florescimento 1. Presente; 2. Ausente

Tubérculos

1. <10 cm; 2. 10 - 15 cm; 3. >15
cm

13

15 Subterraneos 1. Presente; 2. Ausente

16  Presenca de tubérculos aéreos 1. Presente; 2. Ausente

17  Presenca de raizes nos tubérculos 1. Presente; 2. Ausente

18 Numero 1. Um; 2. Alguns; 3. Muitos

19 Forma 1. Alongado; 2. Irregular; 3. Oval

20 Posicdo de juncéo entre os tubérculos 1. Todo; 2. Superior

. 1. <20 cm; 2. 20 - 40 cm; 3. >40

21  Comprimento cm

22  Largura (eixo maior) 1.<7cm;2.7-12cm; 3. >12 cm
1. <0,70 kg; 2. 0,70-1,50 kg; 3.

23 Peso 1,60-2,0 kg; 4. 2,10-3,0 kg; 5. >3,0
kg

24  Cor da casca 1. Marrom; 2. Amarela

1. Branca; 2. Amarela; 3. Roxa; 4.

25  Cor da polpa Roxo com branco
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Por se tratarem descritores qualitativos, foram calculadas as frequéncias
percentuais de cada categoria e 0 nivel de entropia dos caracteres por meio do

coeficiente de entropia de Renyi (RENYI, 1961), de acordo com a formula:

n
H' = —Zpi In(pi)
i=1

Em que: a entropia € uma medida da frequéncia da distribuicdo de (n)
acessos P = (p1, p2... ps), sendo: p1 =fi/ln e (p1 + p2 + ... + ps = 1) desde que (n
=fl +f2+ ..+ fs), em que f1, f2, ... fn, sdo as contagens de cada uma das
classes (s) no descritor considerado.. Os valores do nivel de entropia (H’) foram
classificados como baixo (H' <0,50), moderado (H' = 0,50-0,75) e alto (H' = 0,75)
(JAMANGO, 2003).

O nivel de entropia Renyi de um determinado descritor ser4 tdo maior
quanto maior for o numero de classes fenotipicas desse e quanto mais
homogéneo for o balanco entre a frequéncia dos acessos nas diferentes classes
fenotipicas. Ou seja, para um descritor morfolégico com duas classes fenotipicas,
a maior entropia ocorrerd quando ambas as classes apresentarem 50 % dos
acessos avaliados (VIEIRA, 2007).

A matriz de distancia foi gerada considerando a distancia de Cole-Rogers
(COLE-ROGERS et al., 1997). Os agrupamentos hierarquicos a partir da matriz
de distancia foram obtidos pelo método UPGMA — Unweighted Pair Group Method
with Arithmetic Mean (SNEATH; SOKAL, 1973). A validacédo dos agrupamentos foi
determinada por meio do coeficiente de correlacdo cofenético (SOKAL; ROHLF,
1962) e sua significancia foi calculada pelo teste de Mantel (1967) com 1000
permutacdes. O critério para definicdo do nimero de grupos baseou-se no indice
Pseudo-t® do pacote “NbClust” do programa R (CHARRAD et al., 2014).

As andlises foram realizadas com auxilio dos programas estatisticos Genes
(CRUZ, 2014) e R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2014).
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RESULTADOS E DISCUSSAO

A Tabela 3 apresenta os descritores qualitativos, as classes fenotipicas, a
frequéncia percentual dos genoétipos em cada uma das classes e o nivel de
entropia de Renyi (H’). Dos 25 descritores analisados, foram observados 14
monomorficos, ou seja, nao permitiram a distincdo entre 0s genotipos,
apresentando nivel de entropia igual & zero. Neste sentido, todos os genaétipos
apresentaram caule verde e redondo, auséncia de asas, presenca de aculeos,
direcéo do crescimento anti-horario, folhas sagitadas e opostas, peciolo verde, um
tubérculo subterrdneo, auséncia de tubérculos aéreos, posicdo superficial de
juncéo entre tubérculos, casca marrom e polpa branca.

Silva et al. (2016) caracterizando 47 acessos (entre D. cayenensis e D.
rotundata) com 18 descritores, concluiram que sete foram monomoérficos (caule
verde, auséncia de asas, presenca de aculeos, direcdo do crescimento anti-
horéario, peciolo verde e tubérculo subterrdneo. Resultados semelhantes foram
observados em D. bulbifera (MULUALEM; MICHAEL (2013) e em D. alata
(BRESSAN et al., 2011). Estes resultados revelam que estes descritores nao
contribuem para a divergéncia genética, quando se estudam genétipos de uma
Unica espécie conforme indicam Carvalho et al. (2015).

Os descritores que apresentaram baixo nivel de entropia foram: largura da
folna e presenca de raizes nos tubérculos, com (H’) igual a 0,06 e 0,25,
respectivamente. Este resultado justifica-se, pelo fato, destes descritores
apresentarem apenas duas classes fenotipicas, e ao maior desequilibrio na
proporcao entre a frequéncia dos gendtipos entre ambas (VIEIRA et al., 2007,
LEDO et al., 2011).

Os descritores que apresentaram nivel de entropia moderado foram:
comprimento dos tubérculos (0,60), florescimento (0,65), comprimento do peciolo
(0,65) e forma do tubérculo (0,68), revelando variabilidade entre os gendétipos.
Mahalakshmi et al. (2007) ao desenvolverem uma cole¢do nuclear com 3.017
acessos de inhame do banco do IITA, também encontraram niveis de entropia de
Renyi moderados para o florescimento (0,50), comprimento do peciolo (0,68) e
comprimento de tubérculos (0,69).
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Tabela 3. Descritores qualitativos avaliados, categorias fenotipicas, frequéncia
percentual e nivel de entropia em gendtipos de D. rotundata coletados em quatro

municipios do Recéncavo da Bahia. Cruz das Almas, BA. 2016.

Frequéncia Nivel de

Descritores Classes . :
percentual entropia H

Monomaoérficos

Cor do caule Verde 100,00 0,00

Asas Ausente 100,00 0,00

Aculeos Presente 100,00 0,00

Formato caule Redondo 100,00 0,00

Direc&o do crescimento Anti-horario 100,00 0,00

Forma das folhas Sagitada 100,00 0,00

Cor do peciolo Verde 100,00 0,00

Posicéo das folhas Oposta 100,00 0,00

NUmero de tubérculos Um 100,00 0,00

Tubérculos subterraneos Presente 100,00 0,00

Presenca de rizoforos aéreos Ausente 100,00 0,00

Posllgao de juncéo entre Superior 100,00 0.00

tubérculos

Cor da casca Marrom 100,00 0,00

Cor da polpa Branca 100,00 0,00

Diversidade baixa

Largura da folha <10cm 98,88 0,06
10-15cm 1,12

Presenca de raizes nos tubérculos Presente 93,26 0,25
Ausente 6,74

Diversidade moderada

Comprimento do tubérculos <20cm 29,21 0,60
20-40cm 70,79

Florescimento Presente 65,17 0,65
Ausente 34,83

Comprimento do peciolo <5cm 34,83 0,65
5-10cm 65,17

Forma do tubérculo Alongado 41,57 0,68
Irreqular 58,43

Distancia entre a insercéo do <2cm 1,12

peciolo na folha a extremidade 2-4cm 33,71 0,70

superior da folha >4cm 65,17

Diversidade alta
<0.4cm 22,47

Diametro do caule 0.4-0.6cm 70,79 0,76
>0.6cm 6,74
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Tabela 3. Cont...

Frequéncia Nivel de

Descritores Classes A
percentual  entropiaH
<0.4cm 22,47
Diametro do caule 0.4-0.6cm 70,79 0,76
>0.6cm 6,74
<0.70kg 59,55
0.70-1.50kg 68,54
Peso do tubérculo 1.6-2.0kg 4,49 0,81
2.1-3kg 1,12
>3kg 1,12
<7cm 38,20
Largura do tubérculo 7-12cm 61,80 0,83
>12cm 5,62
Distancia entre a inser¢do do <10cm 34,83
peciolo na folha & extremidade 10-15cm 41,57 1,07
inferior da folha >15cm 23,60

Os maiores valores de entropia de Renyi foram observados para: distancia
entre a insercdo do peciolo na folha, a extremidade inferior (1,07), superior (0,70),
diametro do caule (0,76), peso e largura do tubérculo, com (0,81) e (0,83),
respectivamente, visto que apresentaram elevado nimero de categorias e um
maior equilibrio na proporcdo entre a frequéncia dos gendtipos nas diferentes
categorias fenotipicas (LEDO et al., 2011).

A Tabela 4 apresenta o agrupamento dos 89 gendtipos analisados, com
base em 11 descritores morfoldgicos. Os descritores cor e forma do caule, asas,
aculeos, direcao de crescimento, forma e posic¢ao folhas, cor do peciolo, nimero
de tubérculos, tubérculos subterrdneos, presenca de tubérculos aéreos e posicao
entre tubérculos foram excluidos da andlise, porque ndo permitiram a distingcao
entre 0s gendtipos estudados.

O valor do coeficiente de correlagdo cofenético (CCC) foi de 0,63**, valor
adequado de acordo com Vaz Patto et al. (2004).

O critério do pseudo-t* possibilitou a formacdo de oito grupos (Tabela 4).
As caracteristicas de cada grupo estdo representadas na Tabela 5. O grupo 1
reuniu 32 genaotipos, sendo que 47% sdo provenientes de Sdo Félix, 34% de

Maragogipe e 19% de Cruz das Almas e Séo Felipe. Este grupo caracterizou-se
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por apresentar tubérculos com forma irregular, largura entre 7 a 12 cm e peso
entre 0,7 a 1,5 kg.

Tabela 4. Agrupamento de 89 gendtipos de inhame (D. rotundata) coletados em
quatro municipios do Recdncavo Baiano, de acordo com o método UPGMA,
baseado em 11 descritores morfologicos, Cruz das Almas, BA. 2016.

Grupo N° de Genotipos
genotipos
1 32 ICAL, ICA2, ICA3, IFL1, IFL22, IFL30, IFX8, IFX9, IFX10,

IFX11, IFX17, IFX18, IFX20, IFX21, IFX22, IFX23, IFX24,
IFX26, IFX27, IFX28, IFX29, IMA9, IMA16, IMAl7,
IMA18, IMA19, IMA20, IMA21, IMA22, IMA24, IMA25,
IMA26

2 26 IFL2, IFL3, IFL4, IFL5, IFL6, IFL7, IFL8, IFL9, IFLA1O,
IFL11, IFL12, IFL13, IFL14, IFL15, IFL16, IFL17, IFL25,
IFX13, IFX14, IFX15, IFX16, IMA3, IMA4, IMAG6, IMA14,

IMA15

3 9 IFX25, IFX30, IMA1, IMA5, IMA7, IMAS, IMA10, IMA13,
IMA23

4 6 IFL18, IFL20, IFL24, IFL27, IFL28, IFL29

5 6 IFX1, IFX2, IFX3, IFX4, IFX5, IFX7

6 5 IFL19, IFL21, IFL23, IFL26, IFX19

7 3 IFX6, IMA11, IMA12

8 2 IFX12, IMA2

No grupo 2 foram alocados 26 gendtipos, assim distribuidos: Séo Felipe
(65%), Maragogipe (19%), e S&o Félix (16%). Este grupo distinguiu-se dos
demais, pela presenca do florescimento em todos os genotipos e tubérculos com
forma alongada.

O grupo 3 contemplou 9 gendtipos, dos quais 78% sao oriundos de Sao
Felipe e o restante de Maragogipe. As principais caracteristicas deste grupo sao:
didmetro de caule, que varia de 0,4 a 0,6 cm, tubérculos com largura e peso
menores que 0,7 cm e 0,7 kg, respectivamente.

O grupo 4 (Sao Felipe) e 5 (Sao Félix) foram constituidos por 6 genotipos,
respectivamente. No grupo 4 observaram-se raizes nos tubérculos e estes
apresentaram forma irregular. Por sua vez, o grupo 5 caracterizou-se pela
auséncia de florescimento.

No grupo 6 foram alocados 5 genatipos, 80% provenientes de S&o Felipe e
o restante de S&o Félix. Este grupo apresentou tubérculos com forma irregular,

com comprimento menor que 20 cm e o peso variou de 0,7 a 3,0 kg.
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O grupo 7 englobou 3 gendtipos, 67% de Maragogipe e o restante de Sao
Félix, apresentou tubérculos com comprimento entre 20 a 40 cm e com largura
entre 7 a 12 cm. O grupo 8 com apenas 2 gendtipos, destacou-se dos demais por
apresentar a distancia entre a insercao do peciolo na folha a extremidade inferior
da folha, maior que 0,4 cm e diametro do caule menor que 0,4 cm.

Onyilagha (1986) analisando a variacdo entre 14 acessos de Dioscorea
rotundata, com base na analise de componentes principais e a de agrupamento,
obteve trés grupos. Mulualem e Michael (2013) ao avaliarem 47 acessos de D.
bulbifera, com base em 17 descritores qualitativos, identificaram a formacao de
seis grupos.

A distancia genética entre os gendtipos variou de 0 a 0,82, indicando ampla
variabilidade entre o0s genoétipos analisados. Tal variabilidade deve-se,
provavelmente, a reproducdo sexuada, visto que 65% gendtipos apresentaram
florescimento, bem como, as mutagdes somaticas, conforme apontam (BRESSAN
et al., 2011; NORMAN et al. 2011). Neste contexto, Carvalho e Teixeira (2009)
apontam que a variabilidade genética inhame existente na regido do Recbdncavo,
atualmente, se deve a selecdo de mutantes somaticos, visto que, com a
propagacéao vegetativa, houve a reducéo da fertilidade sexual.

A maior distancia genética foi observada entre sete pares de gendtipos
oriundos dos municipios avaliados. Por sua vez, a menor distancia foi observada
entre 23 pares de gendétipos. Sendo que 13 pares foram observados dentro do
mesmo municipio, podendo-se tratar de clones, pois os produtores usam porcoes
segmentadas do mesmo tubérculo em novos plantios. Os outros 10 pares de
genatipos similares ocorreram entre municipios diferentes, provavelmente, porque
esta planta é propagada vegetativamente e os produtores trocam materiais entre
si. Bressan et al. (2011) e Siqueira et al. (2014) caracterizando acessos de D.
alata oriundos do Vale do Ribeira e de diferentes regibes do Brasil,
respectivamente, também observaram a de existéncia de troca de materiais

genéticos entre agricultores.
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Tabela 5. Frequéncia relativa das variaveis qualitativas dentro dos grupos
formados pelo método UPGMA, de 89 gendtipos de inhame, Cruz das Almas, BA.

2016.
Variaveis Grupos
G1(32) G2(26) G3(9) G4(6) G5(6) G6(5) G7(3) G8(2)

Largura da folha

<10cm 100,0 100,0 89,9 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0

10-15cm - - 11,1 - - - - -
Comprimento do peciolo

<5cm 25,0 42,0 11,0 67,0 33,0 100,0 - -

5-10 cm 75,0 58,0 88,0 33,0 67,0 100,0 100,0
DIPFES

<2cm 3,0 - - - - - - -

2-4cm 66,0 4,0 67,0 - - 20,0 33,0 -

>4 cm 31,0 96,0 33,0 100,0 100,0 80,0 67,0 100,0
DIPFEI

<10cm 9,0 65,0 - 100,0 100,0 - -

10-15 cm 53,0 35,0 22,0 - 83,0 - 67,0 100,0

>15 cm 38,0 - 78,0 - 17,0 - 33,0 -
Florescimento

Presente 53,0 100,0 67,0 67,0 - 30,0 67,0 50,0

Ausente 47,0 - 33,0 33,0 100,0 60,0 33,0 50,0
Didmetro do caule

<0,4 cm 9,0 38,0 - 17,0 50,0 20,0 - 100,0

0,4-0,6 cm 75,0 58,0 100,0 83,0 50,0 80,0 100,0 -

>0,6 cm 16,0 4,0 - - - - - -
Presenca de raizes nos tubérculos

Presente 3,0 - 22,0 50,0 - - - -

Ausente 97,0 100,0 78,0 50,0 100,0 100,0 100,0 100,0
Comprimento do tubérculo

<20 cm 25,0 42,0 11,0 67,0 33,0 100,0 - -

20-40 cm 75,0 58,0 88,0 33,0 67,0 - 100,0 100,0
Forma do tubérculo

Alongado 13,0 92,0 44,0 - 67,0 - - 50,0

Irregular 88,0 8,0 56,0 100,0 33,0 100,0 100,0 50,0
Largura do tubérculo

<7 cm 3,0 65,0 100,0 33,0 50,0 - - 100,0

7-12 cm 97,0 35,0 67,0 50,0 100,0 100,0 -
Peso do tubérculo

<0,70kg 6,0 69,0 100,0 100,0 50,0 20,0 100,0 100,0

0,70-1,50kg 94,0 27,0 - - 50,0 40,0 - -

1,6-2,0kg - 4,0 - - - 20,0 - -

2,1-3,0kg - - - - - 20,0 - -

DIPFES e DIPFEI - distancia entre a inser¢do do peciolo na folha a extremidade superior

e inferior.
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Este estudo revelou que os produtores de inhame da regido do Recéncavo
da Bahia, mantém variabilidade genética desta cultura. Assim, se faz necessario o
estabelecimento de estratégias, para a conservagao ex situ e in situ dos recursos
genéticos de inhame, com vista a subsidiar programas melhoramento genético da
mesma, para as condicbes do Recdncavo Baiano, selecionando gendtipos com
caracteristicas superiores e adaptados a presente regido.

CONCLUSOES

Existe variabilidade genética em Dioscorea rotundata na Regido do
Reconcavo Baiano, que pode ser explorada em futuros programas de
melhoramento genético.

As caracteristicas que apresentaram alta diversidade genética entre os
gendtipos foram distancia entre a inser¢cdo do peciolo na folha, a extremidade

superior e inferior, didametro do caule, largura e peso do tubérculo.
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VARIABILIDADE GENETICA DE INHAME COM BASE EM DESCRITORES
QUANTITATIVOS?
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Resumo: O inhame constitui uma fonte de renda promissora para 0s pequenos
produtores na regido do Recdncavo Baiano, entretanto poucos estudos genéticos
tém sido realizados com esta cultura. Neste sentido, o objetivo deste trabalho foi
avaliar a variabilidade genética entre genoétipos de inhame (D. rotundata), com
base em descritores quantitativos, através de métodos multivariados. Para tal,
foram coletados 89 gendtipos nos municipios de Cruz das Almas, Sao Felipe, Sédo
Félix e Maragogipe. Estes foram avaliados com base em oito descritores
quantitativos, através das quais foram determinadas as estatisticas descritivas, a
correlacdo de Spearman, e a contribuicdo relativa dos caracteres para a
divergéncia pelo método de Singh. Os gendtipos foram submetidos a analise de
agrupamento pelo método UPGMA, analise de componentes principais e a
disperséo grafica. Os resultados indicaram que o peso do tubérculo apresentou
maior coeficiente de variacdo e correlacionou-se de forma positiva e significativa
com a largura e o comprimento do tubérculo. O comprimento do tubérculo foi a
caracteristica que mais contribuiu para a divergéncia genética. O critério do
pseudo-t* dividiu os 89 gendtipos em sete grupos, sendo que o 4, 5 e 7
apresentaram maiores médias para as caracteristicas de producdo. Os trés
primeiros componentes principais explicaram 69,49% variacdo e o grafico da
dispersdo apresentou-se parcialmente concordante com o método UPGMA. Este
estudo revelou existéncia de variabilidade genética do inhame, que podera ser

explorada em futuros programas de melhoramento genético.

Palavras chave: Dioscorea rotundata Poir., Métodos multivariados, Recursos

genéticos.
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GENETIC VARIABILITY OF YAM BASED ON QUANTATIVE DESCRIPTORS
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ABSTRACT: Yam is a source of promising income for small producers in the
Reconcavo Baiano region, however few genetic studies have been performed with
this culture. The aim of this work was to evaluate the genetic variability among
yam genotypes (D. rotundata), based on quantitative descriptors, through
multivariate methods. To this end, 89 genotypes were collected in the
municipalities of Cruz das Almas, Sao Felipe, Sdo Félix and Maragogipe. These
were evaluated based on eight characteristics, through which were determined
descriptive statistics, Spearman correlation, and the relative contribution of
characters by the Singh method. Genotypes were subjected to cluster analysis by
UPGMA method, principal component analysis and graphic dispersion. The results
indicate that tuber weight showed higher coefficient of variation and was positive
and significantly correlated with the tuber width and tuber length. The tuber length
was the feature that has contributed most to the genetic divergence. The criterion
of the pseudo -t* divided the 89 genotypes into seven groups, with the 4, 5 and 7
had higher averages for production characteristics. The first three principal
components explained 69.49 % of variation and dispersion graph presented in part
consistent with the UPGMA. This study revealed the existence of genetic

variability of yam, which can be exploited in breeding programs.

.Key words: Dioscorea rotundata Poir.; Multivariate methods, Genetic resources.
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INTRODUCAO

O inhame Dioscorea rotundata Poir. € uma das 600 espécies da familia
Dioscoreaceae, originaria da Africa e distribuida pelas regides tropicais e
subtropicais de todo o mundo (LEBOT, 2009). E uma planta diploide 2n=2x=40
(SCARCELLI et al., 2005), monocotiledonea, perene, dioica e propagada
vegetativamente, que produz rizoforos ricos em carboidratos (LEBOT, 2009), que
a conferem grande importancia econémica.

A producédo de inhame, no Brasil, em 2014, foi de aproximadamente, 247
mil toneladas cultivadas em 25 mil hectares (FAO, 2016). A maior producao
concentra-se na Regido Nordeste, onde a D. rotundata e D. cayenensis ocupam
90% da producédo (SILVA et al.,, 2016). O estado da Bahia é o terceiro maior
produtor, sendo que a regido do Recdncavo representa a maior area cultivada,
destacando-se 0os municipios de Maragogipe, Sdo Felipe, Sdo Felix e Cruz das
Almas, cuja producéo alcanca cerca de 20 mil toneladas (SILVA et al., 2012).

Apesar da sua importancia para a agricultura familiar, o inhame tem sofrido
estresses bibticos e abidticos, causados por doencas fungicas, falta de material
propagativo de boa qualidade que, que ameacam a variabilidade genética destes
recursos genéticos e o consequente abandono da cultura. Neste sentido, torna-se
necessario a realizacao de estudos, visando caracterizar a variabilidade genética,
existente nas espécies do género Dioscorea ssp com base, em dados
morfolégicos e agronémicos, de forma a identificar gendétipos superiores, para
desenvolver variedades melhoradas, que combinem resisténcia a doencas e
pragas, alta produtividade com atributos apreciados pelo consumidor, conforme
apontam Mignouna et al. (2007) e Obidiegwu et al. (2009), de modo, a contribuir
na manutencao da sustentabilidade do agronegdcio desta cultura.

Entretanto, o conhecimento da variabilidade genética do inhame na regido
do Recbncavo Baiano € incipiente, existindo apenas o estudo desenvolvido por
Carneiro (2013), que caracterizou 38 acessos, pertencentes ao banco de
germoplasma da Universidade Federal do Recdncavo da Bahia, com base em 28
descritores morfologicos. Esta situacdo limita a manutencdo, utilizacao,
conservagao e o melhoramento deste recurso genético.

A caracterizacdo e avaliacdo da variabilidade genética sdo atividades
fundamentais em programas de melhoramento genético de varias espécies de

interesse agrondmico. No entanto, estas dependem do uso de métodos de
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estatistica multivariada. A andlise de componentes principais, analise de variaveis
canbnicas e andlise de agrupamento sdo as técnicas mais difundidas entre os
melhoristas (MOHAMMADI; PRASANNA, 2003; SUDRE et al., 2007). A escolha
do método depende dos objetivos da pesquisa e das hipéteses a serem testadas
(MINGOTI, 2005), bem como da preciséo desejada pelo pesquisador, da
facilidade da andlise e do modo como os dados foram obtidos (CRUZ et al.,
2012).

Dentre os varios meétodos de agrupamento disponiveis, o método
Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) tem sido mais
usado, em virtude de apresentar maiores valores de coeficientes de correlagao
cofenética, que medem a associacdo entre a matriz de distancia e a de
agrupamento (MOHAMMADI; PRASANNA, 2003). Por essa razao, este método
tem sido empregado de varios estudos que visam caracterizar e avaliar a
variabilidade genética de inhame, tais como, os de Bressan et al. (2014) e Efisue
(2015).

Entretanto, em outros estudos de caracterizacdo da variabilidade genética
de inhame o método UPGMA tem sido usado, simultaneamente, com o de
componentes principais e ambos sdo complementados pela anélise de disperséo
grafica (MWIRIGI et al., 2009; NORMAN et al., 2011; MULUALEM; MICHAEL,
2013; SIADJEU et al., 2015).

Desta forma, este trabalho teve como objetivo avaliar a variabilidade
genética entre gendtipos de inhame (D. rotundata), coletados em quatro
municipios de regido do Recbncavo Baiano, com base em descritores

guantitativos, através de métodos multivariados.

MATERIAL E METODOS

Foram caracterizados 89 genétipos de inhame coletados em 18
propriedades rurais de povoados pertencentes aos municipios de Cruz das
Almas, Sdo Félix, Sdo Felipe e Maragogipe, que se localizam na regido do
Reconcavo baiano. Os pontos de coleta foram georreferenciados através do
sistema de posicionamento Global (GPS) (Figura 1, Tabela 1). Nesses municipios
predominam latossolos, o clima € umido e subumido, com temperatura média
anual de 23,4 °C, exceto, para Sao Felipe, que apresenta 24,4 °C e a precipitacao
média anual variando de 1117,9 a 1119,0 mm (SEI, 2010).
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Mapa de Localizacao
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Figura 1. Localizagdo dos pontos de coleta de inhame em quatro municipios da Regiédo
do Recdncavo Baiano. (Cruz das Almas, BA, 2016).

Os gendétipos de inhame foram identificados por siglas com trés letras,
sendo que a primeira identifica a cultura (I - inhame) e as outras, o0 municipio no
qual o gendtipo foi localizado (CA - Cruz das Almas; FL - Séo Felipe; FX - Séo

Félix e MA - Maragogipe), seguido pelo nimero do gendétipo (Tabela 1).
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Tabela 1. Cdodigo, série, niumero, povoado e municipios de procedéncia de 89
genotipos de inhame (Dioscorea rotundata), caracterizados na Regido do

Recbdncavo Baiano. Cruz das Almas, BA. 2016.

Codidos dos Série dos Procedéncia Numero de
Genétipos genotipos Povoado Municipio Gendétipos
ICA 1 Tua Cruz das Almas 1
ICA 2 Cadete Cruz das Almas 1
ICA 3 Trés Boca Cruz das Almas 1
IFL lab Camargo Séo Felipe 6
IFL 7al2 Jaracanda Séo Felipe 6
IFL 13a18 Bom Gosto Séo Felipe 6
IFL 19a24 Boa Esperanca Séo Felipe 6
IFL 25a30 Campo das Flores Séo Felipe 6
IFX laé6 S&do Bento Sao Félix 6
IFX 7al2 Engenho de Sdo Jodo Sao Félix 6
IFX 13a18 Monte Alegre Sao Félix 6
IFX 19a24 Boa Vista Sao Félix 6
IFX 25a 30 Matatauba Sao Félix 6
IMA laz Serraria Maragogipe 2
IMA 3 a8 Campinas Maragogipe 6
IMA 9al14 Encruzilhada Maragogipe 6
IMA 15a26 Batatans Maragogipe 12
Total - 89

I- Inhame; CA - Cruz das Almas; FL — Sao Felipe; FX — Séo Félix e MA — Maragogipe.

A caracterizacado dos gendtipos foi realizada em duas etapas. A primeira
etapa decorreu nos meses de maio e junho de 2015, em que foram realizadas
quatro expedicdes aos povoados dos municipios mencionados anteriormente
(Tabela 2). Em cada propriedade rural, foram selecionados, aleatoriamente, seis
genotipos, exceto nas propriedades de Tua, Cadete e Trés Boca em que foi
selecionado apenas um gendtipo e no povoado de Serraria dois genétipos
(Tabela 2). Os gendétipos foram marcados com uma fita, que representava a
respectiva identificacdo (1 a 6), sendo caracterizada a parte aérea (folhas e
caules), com o auxilio de fita métrica e paquimetro.

A segunda etapa foi realizada no més de dezembro de 2015, em que foram
efetuadas duas expedicbes, nas quais foram coletados tuberas dos genatipos,
previamente marcados, que foram ensacados e transportados, para o laboratério
de Tecnologia de Alimentos da UFRB, onde foram caracterizados com o auxilio

de uma fita métrica e uma balanca.
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Estes gendtipos foram caraterizados com base em oito descritores
quantitativos estabelecidos pelo IPGRI/IITA (1997): didametro do caule, em mm
(DC) medido a 15 cm do solo, comprimento do peciolo, em cm (CP), largura da
folha na maior porcédo, em cm (F1), distancia entre a insercéo do peciolo na folha,
a extremidade superior (P3) e inferior da folha (P2) em cm, comprimento
tubérculo, em cm (CT), largura do tubérculo, em cm (LT) e peso do tubérculo, em
kg (PT).

Para os dados obtidos foram calculadas as estatisticas descritivas: valores
minimo e maximo, média, desvio padréo e coeficiente de variagdo. Foi realizado o
teste de normalidade de Shapiro-Wilks.

Foram realizadas analises multivariadas por meio de técnicas de analise de
agrupamento e analise de componentes principais. Para analise de agrupamento
foi utilizada a distancia euclidiana média como medida de dissimilaridade a partir
dos dados padronizados. A contribuicdo relativa dos caracteres foi determinada
pelo método de Singh (1981).

Os agrupamentos hierarquicos a partir da matriz de distancia foram obtidos
pelo método UPGMA — Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean
(SNEATH; SOKAL, 1973). A validacdo dos agrupamentos foi determinada por
meio do coeficiente de correlacdo cofenético (SOKAL; ROHLF, 1962). A
significancia do coeficiente de correlacdo cofenético foi calculada pelo teste de
Mantel (1967) com 1000 permutagoes.

O critério para definicio do numero de grupos baseou-se no indice
Pseudo-t* do pacote “NbClust’” do programa R (CHARRAD et al., 2014). As
analises foram realizadas com auxilio dos programas estatisticos Genes (CRUZ,
2014), R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2014) e STATISTICA (STATSOFT
INC., 2005).
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RESULTADOS E DISCUSSAO

As estatisticas descritivas estdo apresentadas na Tabela 2. As variaveis
com maiores coeficientes de variacdo foram peso do tubérculo e distancia entre a
insercdo do peciolo na folha, a extremidade superior com 51,56% e 31,56%,
respectivamente.

De modo geral, observa-se que as variaveis de producéo (peso, largura e
comprimento do tubérculo) apresentaram variabilidade, expressa pelos seus
coeficientes de variacdo. Esta variabilidade pode ser explorada em programas de
melhoramento, visto que estas caracteristicas constituem o principal objetivo na
exploracdo comercial do inhame (AFONSO et al., 2014).

O teste de normalidade revelou que seis variaveis foram significativas pelo
teste de Shapiro-Wilks a 5% significancia, indicando assim, que essas variaveis
nao seguem distribuicdo normal, por isso, determinou-se a correlacdo de

Spearman entre as variaveis.

Tabela 2. Estatistica descritiva e teste de normalidade das variaveis analisadas

em 89 gendtipos de inhame. Cruz das Almas, BA. 2016.

Desvio Teste de
Varidveis Minimo Maximo Média padrdo CV (%) Normalidade
CP 3,00 7,60 4,92 1,03 20,92 0,97"™
CT 14,10 39,30 25,19 574 22,80 0,97*
DC 0,20 0,60 0,43 0,10 23,62 0,91**
F1 4,00 11,30 6,41 1,60 24,98 0,95**
LT 4,40 12,00 7,06 1,54 21,84 0,97*
P2 9,30 19,80 14,34 1,93 13,46 0,99
P3 1,90 8,00 3,93 1,24 31,56 0,96**
PT 0,32 3,16 0,81 0,42 51,56 0,77**

ns

** e * significativo a 1% e 5% de probabilidade, nao significativo a 5% de
probabilidade pelo teste de Shapiro-Wilks. CP - Comprimento do peciolo, CT -
comprimento do tubérculo, DC - didmetro do caule, F1 - largura da folha na maior porg¢éo,
LT - largura do tubérculo, P2 e P3 - distancia entre a inser¢cdo do peciolo na folha, a
extremidade inferior e superiorda folha e PT - peso do tubérculo.

Na Tabela 3 estdo apresentados os coeficientes de correlagcdo de
Spearman entre as variaveis. O comprimento do peciolo apresentou correlacao
altamente significativa e positiva com a largura da folha (rs = 0,64*), com a
distancia entre a insercdo do peciolo na folha, a extremidade inferior (rs = 0,51**)

e superior (rs = 0,30**). Observou-se também, que o peso do tubérculo teve
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correlacdo altamente significativa com a largura (rs = 0,70**) e o comprimento do
tubérculo (rs = 0,45**). A correlacao altamente significativa entre caracteres indica
a possibilidade de melhoramento genético simultaneo entre estes (OUSAGWU et
al., 2014).

Tabela 3. Coeficiente de correlacdo de Spearman, com as respectivas

significancias das variaveis analisadas. Cruz das Almas, BA. 2016.

Variaveis CT DC F1 LT P2 P3 PT
CP -0.24* 0.14"™ 0.64** 0.02"™ 0.51*  0.30* -0.06™
CT 0.02™ -0.20™ -0.02™ -0.21™ -0.03"™  0.45*
DC 0.05™ 0.17™ 0.10™ -0.20™ 0.06™
F1 -0.16™  0.48*  0.37** -0.20™
LT -0.09™  -0.19™  0.70*
P2 0.21* -0.25*
P3 -0.18™

** e * significativo a 1% e 5% de probabilidade, "™ ndo significativo a 5% de

probabilidade pelo teste t. CP - Comprimento do peciolo, CT - comprimento do tubérculo,
DC - didmetro do caule, F1 - largura da folha na maior porgdo, LT - largura do tubérculo,
P2 e P3 - distancia entre a insercdo do peciolo na folha, a extremidade inferior e superior
da folha e PT - peso do tubérculo.

De acordo com o método de Singh (1981), o comprimento do tubérculo,
com 74,24%, foi a variAvel que apresentou maior contribuicdo para a
dissimilaridade genética entre os gendtipos analisados (Figura 2). Neste sentido,
esta variavel deve ser priorizada, para escolha eficiente de materiais promissores.
Entretanto Afonso et al. (2014) avaliando 209 gendétipos de inhame, verificaram
que o comprimento do tubérculo teve menor contribuicdo, divergindo com o
resultado obtido neste estudo. Esta diferenca deve-se, provavelmente, as
condicBes de manejo praticadas pelos produtores.

O valor do coeficiente de correlagdo cofenético (CCC) foi de 0,72**, valor
adequado de acordo com Vaz Patto et al. (2004), que consideram (r = 0,56) ideal,
refletindo uma boa concordancia entre a matriz de distancia e a de agrupamento.

Para alguns autores, os valores de coeficientes de correlacdo cofenética
compreendidos entre 0,60 e 0,80 resultam do pequeno numero de variaveis
utilizadas (BUSSAB et al., 1990), fato que corrobora com o observado no

presente estudo, em que foram avaliadas apenas oito variaveis quantitativas.
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Figura 2. Contribuicdo relativa dos caracteres para diversidade segundo Singh
(1981). Cruz das Almas, BA. 2016. CP - Comprimento do peciolo, CT - comprimento
do tubérculo, DC - didametro do caule, F1 - largura da folha na maior porcao, LT - largura
do tubérculo, P2 e P3 - distancia entre a insercdo do peciolo na folha, a extremidade
inferior e superior da folha e PT - peso do tubérculo.

Baseado no critério do pseudo-t?, os 89 genétipos de inhame foram
distribuidos em sete grupos, pelo método UPGMA (Tabela 4). O namero grupos
obtido neste estudo foi superior aos encontrados por Beyene (2013), Bressan et
al. (2014) e Siadjeu et al. (2015), revelando assim, existéncia de variabilidade
genética da D. rotundata na regido do Recdncavo Baiano. No entanto, o elevado
namero de grupos pode estar associado a fatores ndo genéticos, visto que, as
variaveis quantitativas sdo muito influenciadas pelo ambiente.

O grupo 3 reuniu 0 maior numero de gendtipos, totalizando 39, sendo que
16 séo oriundos de Séo Félix, 14 de Sao Felipe e nove de Maragogipe. No grupo
2 foram alocados 26 genatipos, 14 originarios de Maragogipe, sete de Sao Félix,
trés de Séo Felipe e dois de Cruz das Almas. Por sua vez, o grupo 1 foi
constituido por 12 gendtipos, oito provenientes de Sao Felipe, trés de Sao Félix e
um de Cruz das Almas.

O grupo 6 englobou quatro genétipos, trés coletados em Maragogipe e o
outro em Sado Felipe. Os grupos 4 e 5 foram compostos por trés genotipos,
respectivamente. Sendo que, o grupo 4 contemplou gendétipos oriundos de Séo
Felipe, enquanto que o grupo 5, foi formado por dois originarios de Séo Félix e o
outro de S&o Felipe. O grupo 7 foi constituido por apenas dois genotipos

originarios de Sao Félix.
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Estes resultados indicam que n&o houve relacdo entre a origem geografica
com a diversidade genética, visto que gendtipos de diferentes municipios foram
reunidos dentro do mesmo grupo. Este fato deve-se, provavelmente, da existéncia
do fluxo génico, resultante de trocas de materiais propagativos entre produtores
das diferentes comunidades pertencentes a area de estudo. Resultados similares
foram verificados por Afonso et al. (2014), Bressan et al. (2014) e Moreira el al.
(2007).

Tabela 4. Agrupamento de 89 gendtipos de inhame (Dioscorea rotundata Poir.)
coletados em quatro municipios do Recéncavo Baiano, de acordo com o método

UPGMA, baseado em oito descritores quantitativos, Cruz das Almas-BA., 2016.

Grupo N° de Genotipos
genotipos
1 12 ICA1, IFL1, IFL2, IFL6, IFL7, IFL9, IFL12, IFL13, IFL14,
IFX4, IFX7, IFX14
2 26 ICA2, ICAS3, IFL22, IFL24, IFL30, IFX2, IFX9, IFX11,

IFX12, IFX18, IFX24, IFX29, IMA2, IMA4, IMA5, IMAG,
IMA8, IMA1l, IMA14, IMA15, IMA16, IMA19, IMAZ20,
IMA22, IMA23, IMA25
3 39 IFL3, IFL4, IFL5, IFL15, IFL16, IFL17, IFL18, IFL19,
IFL20, IFL21, IFL25, IFL26, IFL27, IFL29, IFX1, IFX3,
IFX5, IFX6, IFX8, IFX13, IFX15, IFX16, IFX17, IFX22,
IFX23, IFX25, IFX26, IFX27, IFX28, IFX30, IMAL, IMAS,
IMA9, IMA10, IMA12, IMA13, IMA18, IMA21, IMA24
IFL8, IFL10, IFL11
IFL23, IFX20, IFX21
IFL28, IMA7, IMA17, IMA26
IFX10, IFX19

~N o orbh
N DA WW

Os gendtipos mais dissimilares, com distancia genética de 0,68 foram
IFX19 e IFL28, sendo o primeiro oriundo de Sao Félix e o segundo de Séao Felipe.
Sob o ponto de visto agronémico, ambos os gendétipos apresentaram 0s maiores
valores, para o comprimento do tubérculo (35,10 e 39,20 cm), assim como, para o
peso (2,01 e 3,16 kg). Por sua vez, os genoétipos mais similares, com distancia
genética de 0,06 foram IFL27 e IFL29, ambos pertencentes ao povoado de
Campo das Flores, no municipio de Sao Felipe. Estes gendtipos podem-se tratar
de clones, visto que, apresentaram valores semelhantes em todas variaveis

analisadas.
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As médias das variaveis dos sete grupos estdo apresentadas na Tabela 5.
Observa-se que o0s grupos 4, 5 e 7, sdo mais promissores, em virtude de
apresentarem maiores meédias para as caracteristicas de producéo.

Conforme preconiza Santos (1996), os grupos 1, 2, 3, 4 e 5 possuem
tubérculos com potencial de exportacdo para o mercado dos Estados Unidos,
enguanto, os do grupo 7 podem ser exportados para a Franga. Deste modo, estas
informacBes mostram-se Uteis na selecdo de gendtipos em potencial para serem
usados em futuros programas de melhoramento genético do inhame, com vista, a
desenvolver cultivares com caracteristicas superiores e que atendam a exigéncia
do mercado, além de propiciar melhores rendas aos produtores na regidao do

Recbdncavo Baiano, comercializando tubérculos de qualidade.

Tabela 5. Médias das oito varidveis quantitativas dos sete grupos formados por
89 gendtipos de inhame. Cruz das Almas, BA. 2016.

Grupos

Variaveis
G1 G2 G3 G4 G5 G6 G7

DC mm 0,34 0,48 0,42 0,33 0,47 0,38 0,55
CP cm 3,93 5,80 4,51 5,37 3,67 6,85 4,50
P3cm 4,53 4,20 3,33 7,00 2,53 5,90 2,80
P2 cm 13,62 15,39 14,11 10,97 11,80 18,33 10,90

F1cm 5,72 7,74 5,73 5,30 4,23 9,20 5,60
CT cm 31,73 22,86 24,34 35,30 19,80 20,20 37,15
LT cm 6,53 7,05 6,89 6,50 9,53 7,05 10,85

PT kg 0,74 0,74 0,73 1,26 1,16 0,69 2,58

CP - Comprimento do peciolo, CT - comprimento do tubérculo, DC - didametro do caule,
F1 - largura da folha na maior porgao, LT - largura do tubérculo, P2 e P3 - distancia entre
a insercdo do peciolo na folha, a extremidade inferior e superior da folha e PT - peso do
tubérculo.

A Tabela 6 apresenta as estimativas dos autovalores associados a cada
variavel e suas variancias total e acumulada. Observa-se que 0s trés primeiros
componentes principais conseguiram explicar apenas 69,49% da variacdo total
acumulada. O primeiro componente principal explicou 33,32% da variacao total e
associou-se com o comprimento do peciolo (CP), a distancia entre a inser¢cédo do
peciolo na folha, a extremidade inferior da folha (P2) e com a largura da folha
(F1).

O segundo e o terceiro componentes principais, com explicacao de 20,42 e
15,75% da variacao total, associaram-se com a largura da folha (F1) e a distancia
entre a insercdo do peciolo na folha, a extremidade superior da folha (P3),
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respectivamente. Estes resultados corroboram com os obtidos por Norman et al.
(2011) e Mulualem; Michael (2013), em que o0s trés primeiros componentes

principais explicaram 57,56% e 64,50% da variacao total, respectivamente.

Tabela 6. Estimativas dos autovalores associados a cada variavel e suas
variancias total e acumulada, obtidas na analise de componentes principais de 89
genatipos de inhame. Cruz das Almas, BA. 2016.

Componentes principais

Variaveis
CP1 CP2 CP3 CP4 CP5 CP6 CP7 CP8

DC -0,066 -0,483 0,548 -0,587 -0,338 0,047 -0,030 0,020
CP 0,704 -0,508 -0,114 0,016 0,019 -0,130 0,455 -0,093
P3 0,449 -0,004 -0,711 -0,006 -0,498 0,193 -0,080 0,029
p2 0,749 -0,257 0,137 -0,014 0,331 0,481 -0,083 0,078
F1 0,753 -0,326 -0,142 -0,109 0,143 -0,391 -0,348 -0,010
CT -0,527 -0,090 -0,560 -0,533 0,287 0,091 0,004 -0,163
LT -0,438 -0,724 0,070 0,429 -0,083 0,112 -0,155 -0,227
PT -0,605 -0,662 -0,292 0,078 0,088 -0,065 0,046 0,301
Variancia total (%) 33,321 20,418 15,753 10,398 7,372 5,828 4,602 2,309

Variénciaacumulada(%) 33,321 53,739 69,491 79,890 87,261 93,089 97,691 100,000

CP - Comprimento do peciolo, CT - comprimento do tubérculo, DC - didametro do caule,
F1 - largura da folha na maior porgédo, LT - largura do tubérculo, P2 e P3 - distancia entre
a insercdo do peciolo na folha, a extremidade inferior e superior da folha e PT - peso do
tubérculo.

De acordo com Cruz et al. (2012) a dispersdo grafica fornece resultados
satisfatorios, quando as duas primeiras componentes principais explicam 80% da
variacdo total. Por esta razdo, a representacdo da dispersdo grafica dos 89
gendtipos de inhame néo explicou de forma satisfatoria a variabilidade, visto que,
os dois primeiros componentes principais explicaram apenas 53,74% da variacao
total (Figura 3).

Os grupos formados pela dispersdo grafica foram, parcialmente,
concordantes com os formados pelo método UPGMA. A Figura 3 mostra que nao
houve uma separacgdo clara dos grupos. No entanto, é evidente que o grupo 7,
com apenas dois genotipos, foi o mais distante dos demais, corroborando com

resultados obtidos na andlise de agrupamento.
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Figura 3. Disperséo grafica de 89 genoétipos de inhame com base nas duas
primeiras componentes principais (CP1 e CP2), de acordo com 0S grupos
formados pelo método UPGMA.

As informacdes obtidas neste estudo poderdo contribuir para a
conservacdo e o0 melhoramento genético do inhame nas condicdes
edafoclimaticas do Recbncavo Baiano. No entanto, torna-se necessaria a
caracterizacdo molecular destes genotipos, de forma a complementar as
informacgdes geradas pelos descritores morfoagrondmicos.

CONCLUSOES

Existe variabilidade genética de inhame passivel de ser explorada em
programas de conservagado e melhoramento genético.

O comprimento do tubérculo foi a variavel com maior contribuicdo para a

divergéncia genética.
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CONSIDERACOES FINAIS

O inhame (D. rotundata) é uma cultura com expressiva importancia
socioeconbmica na regido do Recbncavo Baiano, onde constitui uma fonte de
renda para os pequenos agricultores. No entanto, a falta de conhecimento da
variabilidade genética desta cultura, limita o desenvolvimento de novas cultivares,
que associem resisténcia a estresses bidticos e abidticos com atributos
apreciados pelos consumidores.

A caracterizacdo fenotipica dos genétipos de inhame, com auxilio de
métodos de estatistica multivariada revelou a existéncia de ampla variabilidade
genética da cultura, que pode ser explorada em futuros programas de
conservacdo e melhoramento genético, com vista a desenvolver cultivares
superiores e adaptadas as condi¢des locais do Recéncavo da Bahia contribuindo
na sustentabilidade do agronegécio do inhame e mantendo a fixacdo dos
produtores na zona rural.

Os descritores: cor e forma do caule, asas, aculeos, direcdo de
crescimento, forma e posicdo folhas, cor do peciolo, nimero de tubérculos,
presenca de tubérculos subterraneos, presenca de tubérculos aéreos e posicao
entre tubérculos, ndo permitiram a distincdo entre os genoétipos estudados,
podendo ser descartados, para minimizar os custos financeiros e de mao de obra
no manejo dos recursos genéticos de D. rotundata.

Para estudos posteriores, recomenda-se a utilizagdo combinada dos
descritores fenotipicos com os marcadores moleculares, com vista, ampliar a
obtencdo de informacdes sobre a caracterizacdo dos diferentes acessos, que
compdem o banco de germoplasma de inhame, de forma a acurar na selecéo de

genaotipos com caracteristicas superiores.



