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Introdução – 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 número de acessos com similaridade s fenotípicas evidenciam a  
presença de indivíduos considera dos duplicatas. A presença de d uplicatas resulta em maior 
demanda de recursos financeiros, decorrent e da manutenção desnecessária destes acessos. 
Diversas estratégias podem ser utilizadas para identificação de duplicatas, a exemplo da aná lise de 
dados de passaporte, dados mo rfológicos e agronômicos. 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 informações de 
marcadores multialélicos como os microssatélites (SSRs) para ajudar na identificação de duplicatas 
no BAG-Mandioca. Material e Métodos – Foi realizada a extração do DNA genômico 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 
distribuídos em diferentes grupos no mapa genético da mandioca foram utilizados na genotipagem. 
As reações 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 ção de duplicat as foi reali zada utilizando o pacote  allelematch, na 
plataforma R 3.01. De acordo com o parâmetro alleleMismatch a classificação d e genótipos únicos 
de forma in equívoca em grupos c om um mínimo de sob reposição é feita quando o número de  
múltiplos perfis se apr oxima de z ero. Assim, 18 foi o n úmero máximo 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 número de cópias variou entre 2 a 21. Do total de  
797 acessos, apenas 36 apresentaram genótipos únicos. Aproximadamente 60% dos acessos de  
mandioca apresentaram de 2 a 5 cópias. Vinte e três acessos aprese ntaram múltiplas associações 
em diferentes grupos e, portanto foram alocados em ape nas um dos  grupos. Conclusões – Os 
resultados deste trabalho ainda n ão são con clusivos quanto à per centagem de duplicata s no 
germoplasma de mand ioca, considerando que os SNPs  utilizados estão relacionados a rotas 
metabólicas específicas, a exemplo de biossíntese de amido, metabolismo secundário, resistência a 
fatores bióticos e deterioração fisiológica pós-colheita. Portanto, a análise do polimorfismo com base 
nestas regiões genômicas pode levar a uma subamos tragem do genoma. Por out ro lado, o número 
de SSRs utilizados até o presente, ainda é insuficiente para uma análise completa destas duplicatas. 
Assim, novos marcadores SSRs devem ser utilizados nesta genotipagem. 
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