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Introdução 

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é uma importante cultura de raízes tuberosas 

produzidas mundialmente por apresentar boa adaptação a diferentes condições ambientais 

(Tumuhimbise et al., 2014). No Brasil, a cultura é cultivada principalmente por agricultores 

familiares para autoconsumo, uma condição que garante à ampla diversidade genética da 

espécie (Zuin et al., 2009).  

A diversidade genética pode ser analisada por meio de marcadores moleculares que 

são ferramentas utilizadas na detecção da variabilidade genética das plantas revelando 

polimorfismo ao nível do DNA. Dentre os marcadores moleculares se destacam os SSR’s 

(sequências simples repetidas) que consistem de 1 a 6 nucleotídeos repetidos em tandem, 

apresentando-se como altamente informativos (Borém; Caixeta, 2016). 

Portanto, objetivou-se neste estudo avaliar por meio de marcadores microssatélites a 

diversidade genética de etnovariedades de mandioca cultivadas no norte do estado de Mato 

Grosso, Brasil. 

 

Material e Métodos 
Para a caracterização molecular foram coletadas folhas jovens de 40 genótipos de 

quatro etnovariedades de mandioca (Cacau branca, Cacau roxa, Cacau amarela e 

Mandioca pão) cultivadas no norte do Estado de Mato Grosso, no município de Apiacás.  

Para a extração do DNA seguiu-se o protocolo de CTAB (Brometo de Cetil Trimetil 

Amônio) descrito por Doyle e Doyle (1990). Para a genotipagem dos genótipos foram 

utilizados 14 locos microssatélites descritos por Chavarriaga-Aguirre et al. (1998) e Mba et 

al. (2001), estes foram marcados com fluorescência FAM e HEX e posteriormente 

combinados em sistemas duplex para amplificação simultânea de dois diferentes locos. A 

amplificação foi realizada via PCR (Reação em Cadeia da Polimerase) e as amostras 

submetidas à eletroforese capilar no Analisador Automático de DNA ABI 3130XL Genetic 

Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, Califórnia, USA). Os tamanho dos alelos 

amplificados foram determinados com auxilio do marcador ROX 500, utilizando o programa 

GeneMarker (v.2.6.3).  
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Os parâmetros de diversidade genética, tais como: número de alelos por loco (A), 

heterozigosidade esperada (He) e observada (Ho), conteúdo de informação polimórfica (PIC) 

e coeficiente de endogamia (f), foram estimados para cada loco através do programa 

PowerMarker v.3.25 (Liu; Mouse, 2005). 

O método de agrupamento UPGMA (Unweighted Pair Group Methodusing Arithmetic 

Averages) foi utilizado e um dendrograma foi constituído, com base nas distâncias genéticas 

de Nei et al. (1983) utilizando o software PowerMarker integrado ao programa MEGA 6.5 

(Kumar et al., 2004) para edição. 

 

Resultados e Discussão 
Os 14 locos microssatélites revelaram um total de 91 alelos nos 40 genótipos de M. 

esculenta, variando de 3 (SSRY21, GAGG5) a 13 (GA136), com média de 6,5 alelos por 

loco (Tabela 1). Os dados obtidos são superiores ao encontrado por Gonçalves et al. (2017), 

que obteve média de 3,4 alelos por loco ao avaliar a diversidade genética e a estrutura 

populacional de mandioca no estado de Minas Gerais e de Asare et al. (2011), também em 

estudos com a espécie em Ghana, África do Sul, que obtiveram médias que variaram entre 

2 a 9 alelos por loco, apresentando média de 5,0. 

 
Tabela 1. Estatística descritiva por loco microssatélite: número de indivíduos genotipados 
(n); número de alelos por loco (A); heterozigosidade esperada (He); heterozigosidade 
observada (Ho); coeficiente de endogamia (f) e conteúdo de informação polimórfica (PIC). 

Locos n A He Ho PIC f 
SSRY21 39 3 0,524 1,000 0,411 -0,905 
SSRY28 39 5 0,782 0,974 0,746 -0,234 
SSRY27 38 12 0,858 0,921 0,843 -0,060 
SSRY35 40 7 0,798 1,000 0,768 -0,241 
SSRY8 35 7 0,661 1,000 0,602 -0,502 
GAGG5 40 3 0,533 0,975 0,426 -0,824 
GA12 36 4 0,585 0,778 0,517 -0,317 
GA21 39 4 0,668 0,590 0,602 0,130 
GA131 33 5 0,757 1,000 0,713 -0,307 
SSRY43 38 8 0,764 0,921 0,725 -0,192 
SSRY126 40 5 0,120 0,075 0,118 0,386 
GA136 37 13 0,835 0,784 0,815 0,075 
GA140 39 10 0,818 1,000 0,797 -0,210 
SSRY40 40 5 0,649 1,000 0,584 -0,532 

Média 38.07 6.5 0,668 0,858 0,619 -0,272 
 

A heterozigosidade observada (Ho) variou de 0,075 a 1,000 com média de 0,858. Já 

a heterozigosidade esperada (He) variou de 0,120 a 0,858 com média de 0,668 por loco. A 

média da Ho foi maior que a média da He, indicando que entre os genótipos analisados há 

um elevado número de heterozigotos, apresentando baixo nível de endogamia (HARTL; 

CLARK, 2010). O índice de fixação (f) médio dos locos apresentou valor negativo (-0,272), 
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confirmando o excesso de heterozigosidade observada nos cultivos analisados e a 

existência de cruzamentos aleatórios.  

O PIC (Conteúdo de informação polimórfica) variou de 0,118 (SSRY126) a 0,843 

(SSRY27). Seguindo a classificação de Botstein et al. (1980), 11 dos locos analisados 

apresentaram PIC satisfatório (PIC>0,5).  

A análise de agrupamento pelo método UPGMA permitiu verificar a formação de dois 

grupos distintos entre os genótipos de M. esculenta, sendo o grupo I formado pelas 

etnovariedades cacau roxa e cacau amarela e o grupo II agrupo cacau branca e mandioca 

pão (Figura 1). 

 

 
Figura 1. Dendrograma obtido pelo método de agrupamento UPGMA (Cacau branca (CA); 
Cacau roxa (CR); Cacau amarela (CA); mandioca pão (MP)). 
 
Conclusão 

A alta variabilidade genética encontrada neste estudo aponta que as etnovariedades 

avaliadas possuem características favoráveis quanto à conservação, estando aptas para 

uso em programas de melhoramento destacando também a importância dos agricultores 

familiares na preservação desses recursos genéticos em suas roças. 
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