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O fato de a mandioca (Manihot esculenta Crantz) ser uma planta nativa do Brasil e a ampla
gama de locais de cultivo no pais amplificam a diversidade fenotipica observada nos
acessos de germoplasma desta espécie. Por outro lado, muitos nomes sdo dados a um
mesmo genotipo e ao mesmo tempo diferentes acessos possuem um mesmo home. Tudo
isso faz com que alguns acessos armazenados em bancos de germoplasma sejam copias.
O objetivo deste trabalho foi organizar a diversidade de acessos de mandioca com base em
402 marcadores moleculares do tipo SNP (Single-Nucleotide Polymorphism) e 19
microssatélites distribuidos em 10 grupos de ligacdo do mapa genético de M. esculenta.
Foram analisados 478 acessos, previamente identificados com alto grau de similaridade
genética. O programa Structure v.2.3.2. foi utilizado para gerar o modelo e separacdo de
grupos (clusters) e atribuir individuos a um namero K de clusters com base na estimativa
Bayesiana. Foram identificados 32 grupos (K=32) com ancestria maior que 50% nos
acessos que o compde. Estes grupos foram formados por 3 a 38 acessos de germoplasma,
com coeficiente de ancestria de 0,64 (grupo 23) a 0,99 (grupos 2, 7, 16, 17, 18, 19, 20, 27 e
29). Observou-se que a maioria dos grupos (60%) possuem ancestria média acima de 0,90,
0 que demonstra grande similaridade genética entre 0s acessos pertencentes a estes
grupos. Além disso, 91 acessos com ancestria abaixo de 0,50 formaram um 33° grupo.
Neste caso, a ancestria média do grupo 33 foi de 0,39 com variacdo de 0,19 a 0,49. Isto
reflete o alto grau de divergéncia destes acessos em relacdo aos demais, 0 que certamente
sera levado em consideracdo no momento do descarte dos acessos. O proximo passo deste
trabalho serd a associacdo dos dados fenotipicos e moleculares para auxiliar na
identificac@o precisa de acessos duplicados.
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