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Resumo: O objetivo deste trabalho foi analisar a diferenciação genética de variedades de mandioca 

dos tipos: brava, mansa e açucarada com base em análise com marcadores SSR (simple sequence 

repeats). Foi analisado um total de 257 acessos de mandioca, sendo 208 variedades bravas; 23 mansas 

e 26 açucarados, coletados em 48 municípios do estado do Pará e conservados no BAG de mandioca 

da Embrapa Amazônia Oriental usando 11 locos SSR. As amostras foram genotipadas utilizando 

sequenciador automático. Os 11 locos SSR utilizados foram 100% polimórficos e amplificaram 116 

alelos ao todo, com média de 6,6 alelos por população. O grupo de variedades bravas apresentou maior 

diversidade genética, com valores de HE de 0,677. O nível de diferenciação genética entre os tipos de 

mandioca foi alto (ΦST =0,203). Porém, a maior porção da variação genética ocorreu dentro das 

populações (80%). Os dados obtidos com esses marcadores permitiram separar os acessos de mandioca 

de acordo com seu tipo.  

Palavras-chave: Manihot esculenta  Crantz, microssatélites, variação genética 

 

Introdução 

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) produz uma raiz tuberosa de grande importância para a 

alimentação humana, usada como fonte de subsistência para muitas famílias. Apresenta elevada 

variabilidade genética e é cultivada em todas as regiões do Brasil, para os mais diversos fins 

(FERREIRA et al., 2008).  

A mandioca é geralmente dividida em dois tipos: bravas e mansas, conforme o conteúdo de 

ácido cianídrico (HCN) presente.  Além delas, existe na Amazônia o grupo das mandiocas açucaradas, 

que acumulam nas raízes níveis mais elevados de açúcar. As cultivares mansas são aquelas que 
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apresentam teor de HCN na polpa crua das raízes inferior a 100 mg kg-1. Por sua vez, as cultivares 

bravas são aquelas que apresentam teor de HCN superior a 100 mg kg-1 de polpa crua de raiz.  

Embora esta diferença seja reconhecida pelos agricultores, não existem caracteres morfológicos 

que diferenciem estes grupos (MCKEY; BECKERMAN, 1993). No entanto, estudos baseados em 

marcadores moleculares apoiam a existência da divergência genética entre e dentro destas variedades 

(PERONI et al., 2007). 

O objetivo deste trabalho foi avaliar a diferenciação genética entre grupos de mandioca, 

considerando os tipos brava, mansa e açucarada pertencentes ao BAG da Embrapa Amazônia Oriental 

utilizando marcadores microssatélites. 

 

Material e Métodos 

Foi analisado um total de 257 acessos de mandioca (208 variedades bravas; 23 mansas e 26 

acessos açucarados) coletados em 48 municípios do estado do Pará e conservados no Banco Ativo de 

Germoplasma (BAG) de Mandioca da Embrapa Amazônia Oriental. 

 

Figura 1: Mapa do estado do Pará mostrando os municípios onde as amostras pertencentes ao banco de germoplasma de 
mandioca da Embrapa Amazônia Oriental foram coletadas. 
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A extração do DNA foi realizada a partir de folhas com base em protocolo de Doyle e Doyle 

(1990) modificado. O DNA foi quantificado em gel de agarose a 0,8% utilizando amostras padrão de 

DNA Ȝ (lambda) em diferentes concentrações (50, 100 e 200 ng.mL-1 ). O DNA foi diluído para 10 

ng.mL-1. Para a genotipagem molecular em analisador de DNA automático foram utilizados 11 primers 

microssatélites: RY93, RY164, GA5, GA136, GA126, RY89, GA131, GA21, GA12, GA134 e 

GA140. 

A estimação dos parâmetros de diversidade genética como número de alelos, heterozigosidade 

observada e esperada, índice de fixação e porcentagem de lócus polimórficos e a análise da variância 

molecular (AMOVA) considerando os três grupos de mandioca foram realizados no software GenAlEx 

6.5 (PEAKALL; SMOUSE, 2012). 

 

Resultados e Discussão 

Os marcadores SSR utilizados neste estudo revelaram alto índice de diversidade genética no 

total de acessos (HE = 0,687). Variedades bravas apresentaram maior média de alelos (10,27) em 

relação às variedades mansas e açucaradas que tiveram número de alelos de 5,45 e 4,36, 

respectivamente (Tabela 1).  

As variedades bravas e mansas apresentaram maior heterozigosidade esperada (HE), com valor 

de 0,68 e 0,63, respectivamente. O índice HE está diretamente relacionado à diversidade genética, pois 

quanto maior a heterozigosidade esperada maior é a diversidade e a distribuição homogênea de alelos 

no grupo.  Os acessos açucarados apresentaram menor diversidade genética (He= 0,461) (Tabela 1).  

Os grupos de  variedades bravas e mansa apresentaram valores similares de heterozigosidade 

observada com valores de 0,61 e 0,59, respectivamente. Os acessos açucarados apresentaram menor 

valor de heterozigosidades observadas (0,55) (Tabela 1). Peroni et al. (2007) obtiveram média de 

número de alelos de 4,3, para mandioca brava e valores de 2,9 para o grupo de mandioca mansa, e 

heterozigosidades observada de 0,49 para mandioca brava e  0,73 para o grupo de mandioca mansa. 
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Tabela 1 - Índice de diversidade para as populações de variedades brava, mansa e açucaradas de mandioca, com base em 
11 marcadores microssatélites utilizados neste estudo.  

Variedades Nº de alelos Heterozigosidade 
observada 

Heterozigosidade 
esperada 

Índice de Fixação P*(%) 

Brava 10,091 0,614 0,677 0,109 100 
Mansa 5,455 0,592 0,631 0,078 100 
Açucarada 4,364 0,546 0,461 -0,017 100 
Média 6,636 0,584 0,589 0,057 100 
Total de Alelos 116      

*P= porcentagem de lócus polimórficos 

 

A média do índice de fixação para os três grupos foi baixa, indicando que ocorre uma baixa taxa 

de endogamia. Parâmetro bastante importante que comprova que a mandioca é uma espécie alógama, 

com alta fixação de genótipos heterozigotos.  

A AMOVA demostra que houve diferenciação genética entre os tipos de mandioca, e que a 

variância entre as populações foi significativa (ΦST =0,203), correspondendo a 20% da variação 

genética total.  A maior parte da variação encontra-se dentro das populações (80%) (Tabela 2). 

 

Tabela 2- Análise da Variância Molecular (AMOVA) para 257 acessos de mandioca caracterizados com 11 locos 
microssatélites do banco de germoplasma da Embrapa Amazônia Oriental entre grupos de mandioca considerando o tipo da 
variedade: brava, mansa e açucarada.  

Fonte de Variação GL SQ QM Componentes da 
Variância 

Variação Total PhiPT P (≥) 

Entre grupos 2 190,456 95, 228 2,074 20% 0,203  0,01 
Dentro de grupos 254 2068,003 8,142 8,142 80%   
Total 256 2258,459  10,216 100%   

*Valores significativos ao nível de 1% de probabilidade; SQ= soma de quadrados; GL= grau de liberdade; QM= Quadrado 
Médio 
 

Conclusão 

 Os resultados obtidos no presente estudo revelam que os marcadores microssatélites avaliados 

foram eficientes para a diferenciação genética dos grupos de variedades de mandioca. 
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