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Resumo: A mandioca lanihot esculenta Crantz) é uma espécie do génétanihot importante na
culinaria brasileira, principalmente no Norte e deste. Como toda cultura, a mandioca também sofre
com doencas e pragas em seu cultivo. No estadamoufa das principais doencas que acometem a
cultura da mandioca € a podriddo mole da raiz,adupelos patogen&hytophthora spp. e Fusarium

spp. A busca de variabilidade genética para a resigténessa doenca € essencial para dar suporte aos
programas de melhoramento da espécie. No presesib@lho, foi avaliada a ocorréncia de
variabilidade genética em sete acessos de mandiocBAG da Embrapa da Amazoénia Oriental que
sao resistentes a podriddo mole da raiz por meimateadores microssatélites. Foi extraido o DNA
desses acessos e realizado a analise em PCR ndldlizeete marcadores moleculares do tipo
microssatélites (GA136, SSRY04, SSRY09, SSRY16R¥YY, SSRY20 e SSRY21) e analise foi
realizada em eletroforese capilar. Os dados foransformados em matriz de 1 e O e foi utilizado o
coeficiente de Jaccard para verificar a similaredgdnética entre os acessos. Com estas analises, fo
gerado o dendrograma pelo método UPGMA entre ossase bem como foram observadas as
frequéncias alélicas e a variabilidade genéticagdmpo de acesso$oi encontrada variabilidade
genética entre os acessos de mandioca do BAG daapanlila Amazénia oriental resistentes a
podridao.

Palavras-chave:Manihot esculenta, microssatélites, UPGMA

Introducao
O géneroManihot apresenta duas espécies de importancia econéanMa:esculenta Crantz
(mandioca), com raizes tuberosas para a producdroida, amido e consumo in naturaMVe
glaziovii para producéo do latex (Faraldo et. al, 2000)NWde e Nordeste brasileiro a mais popular é

a mandioca, que é utilizada como base na alimem&géforma de farinha, mingau e na alimentacéo
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do paraense no tacaca e no molho do tucupi.

No BAG de mandioca da Embrapa Amazoénia Orientalnsantidos materiais provenientes de
propriedades de agricultores familiares de tod@m@ PMoura et al, 2011). E importante conhecer as
doencas da mandioca e procurar formas de protegdplamtio. A podriddo radicular, causada
principalmente, porPhytophthora sp. eFusariumsp € um dos fatores limitantes da producdo de
mandioca em algumas areas da regido Norte e Nerdesticularmente na regido de Varzea e Terra
Firme dos estados do Para, Amazonas e Amapa (ata 2009).

O BAG vem sendo caracterizado quanto a diferentgacteres, incluindo a resisténcia a
podriddo mole da raiz no campo. Alguns acessosatalimca no BAG podem apresentar resisténcia a
esses tipos de doencas. Esta resisténcia pode\sdo @& diferentes alelos de resisténcia a doeucga o
as caracteristicas morfologicas de cada planta.ti grande diversidade entre 0s acessos,
possivelmente ha diferentes fontes de resistéassumn, a seguranca sera maior e com a variabilidade
genética ha maior base para o melhoramento genético

O objetivo desse trabalho é avaliar a diversidade esete acessos de mandiocas do BAG da
Embrapa da Amazodnia Oriental resistentes a podnaie por meio de marcadores microssatélites.

Material e Métodos

Foram selecionadas plantas com resisténcia a @odnmdle da raiz observada nas avaliagdes do
BAG, incluindo trés cultivares ja lancadas (BRSif&r BRS Mari e BRS Poti). O DNA gendmico foi
extraido de acordo com o método de DOYLE & DOYLE9Q) e quantificado em gel de agarose 1%,
utilizando DNA lambda de diferentes concentrac@@aa padroes. O DNA das amostras foi diluido
para 10 ngul™.

Os acessos de mandioca foram genotipados utilizeetgoprimers microssatélites de mandioca:
GA 136, SSRY 04, SSRY 09, SSRY 164, SSRY 19, SSR¥ 3SRY 21 cada um com sua respectiva
temperatura de anelamento e sua amplitude especiHeara amplificacdo do DNA foi preparadas
reacdes de PCR com volume final de 13 pl. As reagdoeam amplificadas em termociclador,
programado com diferentes temperaturas de anelardestprimers.

Foram realizadas quatro rea¢cdes (PCR) para cadstram® em cada reacgéo foi adicionado um

dos sete primers marcados com uma das fluoreseéftcieAM, NED, PET, ou VIC). Uma aliquota
de 1 ul foi retirada de cada reacdo para o mesmatige, totalizando 4 ul. As amostras foram

submetidas a eletroforese capilar, utilizando disa@or automatico de capilar ABI PRISM 3130



- fga %{ 17 Seminario de Iniciacdo Cientifica €3eminario de Pds-graduacao da
e ,)/o) Embrapa Amazonia Oriental. 21 a 23 de agosto d8,Bdlém-PA
9

>

Genetic Analyser (Applied Biosystems). As corrifiaimm analisadas pelo programa GeneMapper 4.0

(Applied Biosystems).

Resultados e Discusséo

A partir das analises foi possivel observar quesete acessos utilizados apresentam pouca
similaridade entre si, sendo estes valores comdosvaa matriz de similaridade, onde as menores
similaridades ocorrem entre os acessos CPATU BRXKiriris, e entre CPATU 219 e CPATU 100,
com valores de 0,04762 e 0,071743, respectivan(d@ateela 1). Ainda de acordo com a Tabela 1,
podemos identificar que os acessos BRS Mari e CPAOWs&0 os mais similares, sendo 0 mesmo
valor encontrado para similaridade entre os aceSBésTU 100 e CPATU 099 ambos com os valores
de 0,41667.

O dendrograma de similaridade genética foi geranim dase no método de agrupamento
UPGMA e, considerando a média de aproximadame@te dyrrespondente as similaridades entre os
acessos como o ponto de corte, houve a delimitgatwés grupos, com poucos subgrupos entre eles.
O grupo | ficou representado pelo acesso CPATU @99; apresentou os acessos CPATU 100,
CPATU 219 e BRS Poti; e, por fim, o lll foi consiilo pelos acessos BRS Kiriris, CPATU 193 e
BRS Mari (Figura 1).

Tabela 1- Matriz de similaridade genética obtida pelo miefite de Jaccard a partir de genotipagem conossatélites
de acessos de mandioca pertencentes ao BAG da frlambdm@azénia Oriental com resisténcia a doenca gadnnole da
raiz

Acessos BRS Mari BRS BRS Poti CPATU 193 CPATU 100 CPATU 099 CPATU 219
Kiriris

BRS Mari 1

BRS Kiriris 0,31579 1

BRS Poti 0,36842 0,22727 1

CPATU 193 0,16667 0,04762 0,22222 1

CPATU 100 0,41667 0,28571 0,1875 0,4 1

CPATU 099 0,29412 0,27778 0,2 0,28571 0,41667 1

CPATU 219 0,09524 0,2 0,14286  0,22222 0,07143 0,17647 1
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Figura 1 —Dendograma de similaridade entre os acegads de genotipagem com microssatélites de aseaieso

mandioca pertencentes ao BAG da Embrapa Amazoémeai@rcom resisténcia a doenga podriddo moleida ra

Todos os sete locos foram polimorficos, e foi gdoanm total de 35 alelos, com média de 5
alelos/loco, sendo o loco mais polimorfico o SSRIYcOm sete alelos e 0 menos polimorfico foi 0 GA
136, com quatro alelos. A heterozigosidade esparadpupo apresentou valor relativamente alto para
os locos utilizados, com média de 0,736, com vadaie 0,602 para o primer GA 136 a 0,776 para o
primer SSRY 21, demonstrando existéncia de varuie genética em um grupo de mandiocas com
resisténcia a doenca podriddo mole da raiz, indwague ha variabilidade a ser explorada nos

programas de melhoramento genético.

Conclusbes
Foi encontrada variabilidade genética entre ossaseslo BAG da Embrapa da Amazoénia

Oriental resistentes a podriddo mole detectadanaocadores microssatélites.
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