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Introducéo

Os recursos genéticos de mandiddar(hot esculenta Crantz) séo utilizados como
fonte de variacdo genética para incorporacao desgea elevado interesse agronémico em
novas variedades de mandioca. Muitas caractedsticgortantes ainda nem foram
descobertas neste germoplasma, mas de maneira ggdrasca por novos alelos para
caracteristicas tradicionalmente importantes ntersg de produgdo da mandioca como
aquelas relacionadas ao aumento de produtividadegetqualidade de amido, resisténcia a
seca, pragas e doencas ainda continua sendo uima d¢ie pesquisa extremamente
importante como uma etapa que antecede o seu sgpogramas de melhoramento.

O conhecimento da variacdo fenotipica do germopasiem mandioca permite
conhecer a real variabilidade genética, e subsaligelecdo de parentais geneticamente
divergentes, que poderdo ser utilizados em inteacnentos para se obter alto efeito
heter6tico e aumentar assim aumentar a probald@lid#s recuperacdo de segregantes
superiores em geragfes avancadas. Embora diversmglon estejam disponiveis para
analisar a variacdo fenotipica, alguns métodos hididrquicos como &-means tem se
destacado no agrupamento de genotipos especialmeatelo ha um grande conjunto de
dados. Assim, o objetivo deste trabalho foi defagrupamentos homogéneos de acessos de

germoplasma de mandioca com base em caracterigtazstivas e de qualidade da raiz.
Material e Métodos

O ensaio de campo foi instalado em setembro de 2@8XJooperativa de Produtores
de Amido (Coopamido) no municipio de Laje (BA). @lideamento experimental foi de

blocos aumentados com 629 acessos de germoplasmarabBoca como tratamentos nao



comuns e 11 testemunhas como tratamentos comstriywidos em 10 blocos com parcela
de 10 plantas. Os acessos sdo oriundos do Banvo A& Germoplasma de Mandioca
(BAG-Mandioca) da Embrapa Mandioca e Fruticultuogalizada em Cruz das Almas
(BA). O espacamento utilizado foi de 0,90m entnbdis e 0,80m entre plantas e os tratos
culturais foram realizados de acordo com recoméietada cultura (SOUZA et al., 2006).
A colheita foi realizada aos 20 meses de plantio.

Os dados avaliados em thdoram peso de raizes comerciais (PRC) e néo
comerciais (PRNC); peso da parte aérea (PPA); tixadlade de amido (PROD-AMD -
considerando o teor de amido e a produtividadé detaaizes). Também foram avaliados o
indice de colheita (IC), que caracteriza a relag#ice producdo de raizes e a biomassa aérea
da mandioca, mensurado em %; altura de plantas (Ad)surada em m; renda, mensurada
pela pesagem em balanca hidrostatica de 5 kg zesrfrescas submersas em agua; teor de
matéria seca (MS), em %; teor de amido (AMD), enséteridade da bacteriose por meio
de escala de notas (0 a 4), antracnose (0 a 4lia@io da capacidade de recuperacdo da
planta apoés a infestacdo por bacteriose e antra¢fas?2).

Os valores genéticos obtidos por meio do melhaditmelinear ndo viesadd3ést
Linear Unbiased Predictor — BLUP) foram utilizados para o agrupamento dosssas
utilizando ok-means. Neste método € realizado um agrupamento ndardpiecad de forma a
minimizar a distancia dos elementos a um conjuatio@entros dado po{={x 1,X2,...,%} de
forma iterativa. A distancia entre um poma@ um conjunto de clusters, dada dm.x), é

definida como sendo a distancia do ponto ao can&is préximo dele. A funcdo a ser

minimizada entéo, é dada pd(P, ) =l§njd(pi ,)()2 .
Ni=1

Resultados e Discussao

O nuamero de grupos foi definido em funcdo da elitahfo da menor soma de
guadrados dentro. Assim, de acordo com Figuraranfalefinidos 17 grupos de acessos de
mandioca para representar a diversidade genothpisaervada. A escolha deste numero de
grupo revela alta variabilidade genotipica nestguwto de germoplasma analisado, cujos
valores médios de cada grupo sdo apresentadosriaTa O nimero de acessos por grupo
variou de 7 (Grupo 15) a 69 (Grupo 9), com médi&dé.
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Figura 1. Distribuicdo da soma de quadrados dentro em tudg&humero de grupos.

Tabela 1 Distribuicdo acessos de mandioca, com base noesagenotipicos obtidos pelo

BLUP, por meio da analise de 12 caracteristicasrégnicas.

N° Caracteristicds SO
GUP v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 120
1 27 65,6 9,1 37,2660 24 498,4 328 28,1 204 14 3,1 1,3 1538,8
2 37 40,6 9,2 272654 2,3 317,327,0 224 12,3 12 3,1 1,3 15897
3 14 41,4 9,8 43,6 554 2,4 4883324 27,7 143 1,3 3,1 1,3 13977
4 25 51,8 95 39,9614 24 5032329 283 170 14 3,1 1,3 10404
5 59 37,4 9,0 23,866,8 2,2 404,329,9 252 12,1 13 3,1 13 17425
6 47 446 9,4 31,4634 24 5510344 29,8 152 1,3 3,1 1,3 13674
7 9 74,2 9.4 448 655 2,6 5324339 29,2 23,7 15 30 1,3 661,6
8 58 36,7 9,0 27,3616 2,3 5215335 289 124 13 3,1 1,3 23383
9 69 41,3 9,3 29,7629 2,3 429,2305 259 133 1,3 3,1 1,3 16601
10 34 344 89 282571 23 421,031,1 265 114 1,3 3,1 1,3 18784
11 56 48,0 9,3 30,5656 2,3 467,831,7 27,0 153 1,3 3,1 1,3 11970
12 30 56,5 9,3 29,8 68,7 2,3 517,1 33,4 28,7 183 1,3 3,1 1,3 11323
13 34 48,2 9,4 29,367,141 2,3 376,1285 239 145 12 3,1 1,3 1230,9
14 25 35588 289574 23 2979275228 11,1 12 3,1 1,3 12818
15 7 58,3 9,1 36,1646 24 314,326,6 21,9 155 1,0 3,1 1,3 2151
16 43 576 9,1 31,767,3 2,4 419,7 30,1 255 170 1,3 3,1 1,3 14865

17 65 418 9,3 25767,7 2,2 4894324 278 139 12 31 13 15693

& os ndmeros de 1 a 12 referem-se a PRC, PRNC, PPA, |RRPDA, MS, AMD, PROD.AMD, Bacteriose,
Antracnose e RECPL, respectivamente, conforme desari Material e Método%; SQd é a soma de quadrados
dentro dos grupos.



O métodaok-means particiona os dados ekmagrupamentos rnutuamente exclusivos,
nao havendo a construcdo de dendogramas para \g@screagrupamento dos dados.
Contudo, é possivel representar a distribuicdardbgiduos e das caracteristicas avaliados

com base na andlise de componentes principaisréFju
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Figura 2. Distribuicdo da soma de quadrados dentro em tudg&humero de grupos.

De modo geral, observa-se que 0s acessos pertes@ars Grupos 1, 4, 7, 12, 15 e
16 apresentam caracteristicas agronémicas parmdineso no sistema de producao, ou como
parentais em blocos de cruzamento. Por exempltesigsupos a produtividade média de
raizes comerciais e de amido foi de 60,7t#48,6 t.had, que representa cerca de 26,7% e
22,3%, respectivamente, superior a medias dos deamupamentos (Tabela 1). Com

relacdo a severidade das doencas, ndo foram idadts grandes diferencas na média dos



grupos selecionados em relagdo aos demais, a exdedarupo 15, na qual o foco principal
da escolha deveu-se a menor severidade da baetemosto embora sejam acessos com
menor renda de raizes e por consequéncia menoriarsgéa e amido.

Observou-se a particdo dos grupos com padrfesnbagiedximos entre si e ao
mesmo tempo distantes dos padrbes dos outros agenpezs. Isto pode ser demonstrado
pelos reduzidos valores da soma de quadrados ddasgyrupos, que variou de 215,1
(Grupo 15) a 2.338,3 (Grupo 8), com média de 12372fo representa em média apenas
1,2% da soma de quadrados tofd)9.754,7).0 k-means é um algoritmo que minimiza a
soma das distancias de cada padrdo ao centréidadde agrupamento, sobre todos os
agrupamentos, culminando com a formacdo de grupstaite consistentes, como 0s

observados na analise do germoplasma de mandioca.
Conclusbes

Agrupamentos ndo hierarquicos comd-means constituem um método eficiente
para a formagdo de grupos com a menor variagaddipe@odentro, especialmente quando

se tem uma grande quantidade de dados, como emsh@@germoplasma de mandioca.
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