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Introducéo — O Banco Ativo de Germoplasma de Mandioca da Embrapa Mandioca e Fruticu ltura
(BAG-Mandioca) possui aproximadamente 1500 acessos conservados ex situ. Apesar de bastante
representativo, o e xpressivo numero de acessos com similaridade s fenotipicas evidenciam a
presenca de individuos considera dos duplicatas. A presenca de d uplicatas resulta em maior
demanda de recursos financeiros, decorrent e da manutengao desnecessaria destes acessos.
Diversas estratégias podem ser utilizadas para identificacdo de duplicatas, a exemplo da analise de
dados de passaporte, dados mo rfolégicos e agrondmicos. Contud o, os marcadores de DNA
constituem uma ferramenta para identificar p olimorfismos diretamente no geno ma. Em tra balhos
prévios, 372 marcadores bialélicos do tipo Single Nucleotide Polymophism (SNP) identificaram cerca
de 48% de acessos duplicados. Objetivo - O objetivo de ste trabalho foi agregar informagdes de
marcadores multialélicos como os microssatélites (SSRs) para ajudar na identificacdo de duplicatas
no BAG-Mandioca. Material e Métodos — Foirealizada a extragdo do DNA gendmico de 797
acessos de mandioca considerados duplicatas com base em SNPs. A genotipage m dos 372 SNPs
foi realizada previamente em plataforma Mas sArray (Sequenom iPLEXassay). Oito locos SSRs
distribuidos em diferentes grupos no mapa genético da mandioca foram utilizados na genotip agem.
As reagdes de PCR (Polymerase Chain Reaction) dos microssatélites foram realizadas em sistema
multiplex e os fragmentos amplifica dos separados por eletroforese capilar utilizando o equipamento
Fragment Analyzer. A identifica ¢ao de duplicatas foi realizada utilizando o pacote allelematch, na
plataforma R 3.01. De acordo com o parametro alleleMismatch a classificagdo d e genétipos unicos
de forma in equivoca em grupos ¢ om um minimo de sob reposi¢cao € feita quando o nimero de
multiplos perfis se apr oxima de z ero. Assim, 18 foion Umero maximo de alelos para declarar
identidade entre acessos de mandioca co m base em marcadores SNPs e SSRs. Resultados —
Foram identificados 248 grupos de acessos, cujo numero de copias variou entre 2 a 21. Do total de
797 acessos, apenas 36 apresentaram gendtipos Unicos. Aproximadamente 60% dos acessos de
mandioca apresentaram de 2 a 5 cépias. Vinte e trés acessos aprese ntaram multiplas associagdes
em diferentes grupos e, portanto foram alocados em ape nas um dos grupos. Conclusdes — Os
resultados deste trabalho aindan &o s&o con clusivos quanto a per centagem de duplicata s no
germoplasma de mand ioca, considerando que os SNPs utilizados estdo relacionados a rotas
metabdlicas especificas, a exemplo de biossintese de amido, metabolismo secundario, resisténcia a
fatores bidticos e deterioragao fisioldgica pds-colheita. Portanto, a analise do polimorfismo com base
nestas regides gendmicas pode levar a uma subamos tragem do genoma. Por outro lado, o numero
de SSRs utilizados até o presente, ainda é insuficiente para uma analise completa destas duplicatas.
Assim, novos marcadores SSRs devem ser utilizados nesta genotipagem.
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