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Resumo 

 

ROHR, Angela. Parâmetros genéticos, respostas associadas ao déficit 
hídrico e estrutura populacional em germoplasma de batata (Solanum 
tuberosum L.). 2016. 127f. Tese (Doutorado) - Programa de Pós-Graduação 
em Agronomia. Universidade Federal de Pelotas, Pelotas, 2016. 

Entre os estresses abióticos, o de seca pode ser considerado como o mais 
prejudicial para a produção de alimentos, especialmente para a batata, que é 
uma das culturas mais sensíveis ao déficit hídrico. O objetivo deste trabalho foi 
caracterizar ao nível morfo-fisiológico genótipos de batata submetidos ao déficit 
hídrico e verificar a estrutura de população do painel de diversidade do 
programa de melhoramento genético de batata da Embrapa. O primeiro 
capítulo mostra os resultados da fenotipagem ao nível morfo-fisiológico de 108 
genótipos de batata que foram submetidos a duas condições hídricas: controle 
e seca, avaliados em 2012, 2013 e 2014. O experimento foi realizado em 
sistema hidropônico com o uso de polietilenoglicol, simulando um déficit hídrico 
de -0,129 Megapascal (MPa). As estimativas dos componentes de variância e a 
predição dos valores genotípicos foram realizadas utilizando o pacote lme4 do 
R. Como resultados deste primeiro capítulo pode-se observar que a 
herdabilidade, bem como a média das variáveis morfo-fisiológicas foram 
reduzidas quando os genótipos foram submetidos ao déficit hídrico. Foi 
possível também identificar genótipos superiores quando submetidos a 
condição de déficit hídrico bem como variáveis respostas importantes para a 
caracterização dos genótipos em condição de estresse por déficit hídrico. 
Dentre as variáveis avaliadas, destacam-se como importantes para critério de 
seleção direta a variável morfo-agronômica de peso seco total de tubérculos e 
para seleção indireta as variáveis de conteúdo de clorofila e de discriminação 
de isótopos de carbono que podem ser utilizadas para avaliar a tolerância a 
seca em batata. No segundo capítulo, 155 genótipos de batata, entre cultivares 
e clones avançados, foram genotipados utilizado um chip com 8303 SNPs 
(Single Nucleotide Polymorphism) da plataforma Illumina Infinium Array. As 
análises de dosagem alélica foram realizadas utilizando o pacote fitTetra e o 
Structure foi utilizado para verificar a estrutura populacional. Como resultados 
desse capítulo, pode-se observar que, 73% dos SNPs avaliados foram 
considerados de boa qualidade com base na a dosagem alélica. A análise de 
estrutura populacional identificou três sub-populações: I) genótipos diploides, 
pertencentes ao grupo Phureja; II) genótipos oriundos da cultivar Atlantic, com 
aptidão para processamento em forma de chips; III) germoplasma introduzido 
da Europa, englobando a maioria das cultivares e clones avançados do 
programa de melhoramento genético de batata da Embrapa, com genótipos 
que apresentam aptidão para mercado in natura e para processamento na 
forma de palitos pré-fritos.  
 
Palavras chave: Estresse abiótico. Fenotipagem. Genotipagem. Seca. 
Estrutura de população. 
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Abstract 

 

ROHR, Angela. Genetic parameters, responses associated with drought 
and population structure in potato germplasm (Solanum tuberosum L.). 
2016. 127f. Tese (Doutorado) - Programa de Pós-Graduação em Agronomia. 
Universidade Federal de Pelotas, Pelotas, 2016.  
 
Drought stress is considered one of the worst stress for food production, 
especially for the potato crop. The goal of this work was to evaluate the 
response of potato genotypes to water deficit and characterize the genetic 
structure of the potato germplasm from Embrapa breeding program. The first 
chapter showed the phenotyping results from 108 potatoes genotypes under 
two water conditions: control and drought, evaluated in 2012, 2013 and 2014. 
The experiment was carried out in hydroponic culture using polyethyleneglycol 
(PEG) to simulate a water deficit of -0.129 MPa. The variance components and 
the genotypic values were calculated using the R package lme4. The results of 
the first chapter showed that heritability and means of the morpho-physiological 
traits were reduced under drought conditions. It was also possible to find good 
genotypes when evaluated under drought conditions. Among the evaluated 
traits, we were able to highlight the total tuber weight, as a direct selection 
criteria, and chlorophyll content and carbon isotope discrimination for indirect 
drought selection. These traits can be used to screen for potato drought 
tolerance genotypes. In the second chapter, 155 potato genotypes were 
genotyped using the Infinium 8303 Potato Array. The allelic dosage analysis 
was done using the fitTetra and, to assess the population structure the 
Structure was used. The results from this chapter showed that 73% of all SNPs 
were considered with good quality. The population structure showed the division 
of the germplasm among three populations: I) diploid genotypes, from Phureja 
group; II: germplasm from Atlantic introduction within the chip processing 
market class; III) germplasm introduction from Europe, and the cultivars and 
advanced breeding clones from potato breeding program of Embrapa, with 
genotypes for fresh market class and French fry processing. 
 
Keywords: Abiotic stress. Phenotyping. Genotyping. Drought. Genetic 
structure. 
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Introdução Geral  

 

 O déficit hídrico é um dos estresses abióticos mais devastadores, 

limitando a produção de alimentos (AMBROSONE et al., 2013). É considerado 

um dos principais desafios para a produção de batata (Solanum tuberosum L.) 

que para garantir alta produtividade, depende de um suplemento regular de 

água (SHI et al., 2015). De maneira geral, essa cultura consome de 300 a 800 

mm de água durante todo o ciclo, dependendo principalmente, das condições 

meteorológicas predominantes (SILVA et al., 2013).    

 A batata tem sido cultivada em centenas de países. A produtividade 

media de batata no Brasil cresceu de 4,95 t.ha-1 na década de 40 para 21,37 

t.ha-1, na ultima década, superando pela primeira vez a média mundial de 16,93 

t.ha-1. A produtividade média obtida na região tropical sempre foi mais alta que 

na subtropical, que pode ser atribuída ao maior uso de tecnologia. Nas ultimas 

três décadas, esta diferença foi mais acentuada (SILVA, 2011). Em 2012, a 

produção mundial foi de 368 milhões de toneladas em uma área de 19,33 

milhões de hectares, o que representa uma produtividade média de 18,9 t.ha-1 

(FAO, 2012). A produção brasileira de batata em 2014 foi de 3,745 milhões de 

toneladas, com uma área colhida de 131.538 ha, obtendo uma produtividade 

média de 28,47 t. ha-1 (IBGE, 2015).       

 A batata tem sido cultivada principalmente na região Sudeste e Sul do 

Brasil, correspondendo a 50,7 e 40,5% da área plantada, respectivamente. Os 

principais Estados produtores são: Minas Gerais, Paraná, São Paulo, Rio 

Grande do Sul, Bahia e Goiás, correspondendo respectivamente a 32, 22, 20, 

10, 8 e 5% da produção nacional (IBGE, 2015).    

 Um estudo sobre o efeito das alterações climáticas na produção mundial 

de batata foi realizado através de um modelo de simulação, utilizando os dados 

climáticos de 1961 a 1990. Com base nestes resultados, foram realizadas 

projeções das condições climáticas para os anos de 2010 a 2039. Nesta 

projeção, o Brasil aparece entre os países que apresentarão as maiores 

perdas, sendo estimado para mais de 20% a redução do potencial produtivo da 

batata (HIJMANS, 2003). Esse decréscimo se deve, principalmente, ao 
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aumento da temperatura e de episódios mais constantes de seca com 

potenciais consequências na segurança alimentar (MONNEVEUX et al., 2014). 

 Estudos em biotecnologia para melhorar a tolerância à seca dos cultivos 

agrícolas poderão trazer novas oportunidades nos próximos anos, mas seu 

impacto na agricultura irá depender principalmente do atual progresso no 

entendimento das bases fisiológicas e genéticas da tolerância à seca.  A 

implementação,  nos programas de melhoramento de um método eficiente de 

fenotipagem será essencial para garantir um impacto nas pesquisas para 

tolerância à seca (MONNEVEUX et al., 2014). A resposta fenotípica das 

plantas submetidas à seca está condicionada pelos efeitos interativos do 

potencial genético da planta, estágio de desenvolvimento e ambiente de cultivo 

(OBIDIEGWU, 2015). 

 Por muitos anos, nos programas de melhoramento visando maior 

tolerância a seca, o rendimento foi o caráter usado na seleção de genótipos 

(MONNEVEUX et al., 2014). Atualmente, também está se utilizando a seleção 

indireta para o rendimento, ou seja, seleção baseada em caracteres 

secundários, que são aqueles que influenciam diretamente no rendimento das 

plantas em um determinado ambiente (LAFITTE et al., 2003). 

 Durante as duas últimas décadas, estudos foram realizados com o 

objetivo de compreender as bases fisiológicas, bioquímicas e genéticas de 

tolerância à seca em batata, reduzindo, dessa forma, a subjetividade no 

processo de seleção. Pesquisas nas áreas de genômica, proteômica, 

metabolômica e os avanços da biotecnologia, complementam as estratégias de 

melhoramento convencional e apresentam uma via alternativa para o 

desenvolvimento de batatas tolerantes à seca (OBIDIEGWU, 2015). O 

sequenciamento do genoma da batata (THE POTATO GENOME 

CONSORTIUM, 2011) lançou as bases para um entendimento global das 

respostas moleculares aos estímulos ambientais (AMBROSONE et al., 2013). 

A utilização dessas informações para viabilizar o uso de seleção assistida por 

marcadores moleculares poderá contribuir para se obter avanços ao 

melhoramento genético para tolerância à seca (LEVY et al., 2013).  

 Associadas à caracterização molecular, as informações à respeito da 

estrutura populacional são de extrema importância, tanto para programas de 
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melhoramento através da utilização desses recursos genéticos dos bancos de 

germoplasma, bem como para estudos de conservação (ODONG et al., 2011).    

 Em batata, pouco se sabe sobre a base genética do estresse de seca 

(MONNEVEUX et al. 2013). Até agora, apenas três estudos foram realizados 

para a identificação de locus de características quantitativas (QTLs) ligados a 

tolerância à seca, sendo ambos em populações diploides de mapeamento 

clássico (ANITHAKUMARI et al. 2011; ANITHAKUMARI et al. 2012; KHAN et 

al., 2015). Porém, a maioria dos QTLs encontrados explicam apenas uma 

pequena porção da variação fenotípica, o que é esperado devido ao complexo 

caráter quantitativo como a tolerância à seca. A identificação de QTLs estáveis 

no germoplasma elite de batata, poderia ser utilizado para seleção assistida, 

visando desenvolver cultivares tolerantes à seca (KHAN et al., 2015). 

  Como um primeiro passo para a seleção assistida por marcadores 

moleculares para um caráter tão complexo, como o de tolerância à seca, torna-

se essencial a caracterização do germoplasma que está sendo utilizado pelo 

programa de melhoramento genético de batata, tanto ao nível fenotípico, 

quanto genotípico.  

Considerando o exposto, o objetivo deste trabalho foi de fenotipar 

genótipos de batata (Solanum tuberosum L.) do painel de diversidade do 

programa de melhoramento genético de batata da Embrapa Clima Temperado, 

submetidos ao déficit hídrico e genotipar tal seleção com marcadores de ampla 

cobertura do genoma.        

A tese foi dividida em dois capítulos, sendo o primeiro capítulo resultado 

da fenotipagem, quanto a caracteres morfo-agronômicos e fisiológicos de 

genótipos submetidos ao déficit hídrico, intitulado: "Estimativa dos 

componentes da variância para caracteres morfo-fisiológicos e predição de 

valores genotípicos de clones de batata (Solanum tuberosum L.) submetidos ao 

déficit hídrico", e o segundo capítulo resultado do trabalho de genotipagem do 

germoplasma, intitulado como "Estrutura populacional do germoplasma de 

batata (Solanum tuberosum L.) com base em Single Nucleotide Polymorphism 

(SNPs)". 



 

Capítulo 1 

 

"Estimativa dos componentes da variância para caracteres morfo-fisiológicos e 

predição de valores genotípicos de clones de batata (Solanum tuberosum L.) 

submetidos ao déficit hídrico " 

 

Resumo 

 
 Os objetivos deste capitulo foram de estimar os componentes da 
variância para os caracteres morfo-fisiológicos, indicar caracteres para seleção 
indireta e predizer os valores genotípicos de clones de batata submetidos ao 
déficit hídrico. Foram avaliados 108 genótipos de batata que compõem o painel 
de diversidade do programa de melhoramento genético de batata da Embrapa 
Clima Temperado, durante os anos de 2012, 2013 e 2014. Os genótipos foram 
submetidos a duas condições hídricas: controle e seca. No controle as plantas 
receberam apenas solução nutritiva, enquanto que na condição hídrica seca os 
genótipos foram submetidos ao déficit hídrico adicionando Polietilenoglicol 
6000 na solução nutritiva, simulando um déficit hídrico de -0,129 Megapascal 
(MPa). Os genótipos foram avaliados quanto aos caracteres morfo-
agronômicos, tais como, dias para iniciar o período de tuberização, o peso seco 
de parte aérea, raiz e estolão, o número e peso seco de tubérculos produzidos 
por planta e de caracteres fisiológicos, tais como, ajuste osmótico, conteúdo de 
clorofila e discriminação de isótopos de carbono. As estimativas dos 
componentes de variância e a predição dos valores genotípicos foram 
realizadas utilizando o pacote lme4 do R software. Como resultados pode-se 
observar que a herdabilidade, bem como a média das variáveis morfo-
fisiológicas foi reduzida quando os genótipos foram submetidos ao déficit 
hídrico. Genótipos superiores foram identificados quando submetidos à 
condição de déficit hídrico. Dentre as variáveis avaliadas, destacam-se como 
importantes para critério de seleção direta a variável morfo-agronômica de 
peso seco total de tubérculos e para seleção indireta as variáveis de conteúdo 
de clorofila e de discriminação de isótopos de carbono, que podem ser 
utilizadas para avaliar tolerância à seca em batata. 
 
 
Palavras chave: Estresse hídrico. REML/Blup. Caracterização. Seca. 
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1.1 Introdução 

 

 A batata, sob condições ideais, produz mais alimento por unidade de 

água do que qualquer outra cultura de importância alimentar. Para cada metro 

cúbico de água fornecida para a cultura, são produzidos 5.600Kcal de energia, 

comparado à 3.860 em milho, 2.300 em trigo e 2.000 em arroz. No entanto, é 

considerado uma cultura bastante sensível às condições de déficit hídrico, 

principalmente pelas suas raízes superficiais e baixa capacidade de 

recuperação após um período de seca (MONNEVEUX et al., 2013).   

 A seca diminui o crescimento da planta, encurta o ciclo, e reduz o 

número e o tamanho de tubérculos (DEBLONDE; LEDENT, 2001). A magnitude 

dos efeitos da seca depende do estágio fisiológico da planta, da duração e 

severidade do estresse (SCHAFLEITNER et al., 2007). Sendo a emergência e 

a tuberização, os dois períodos críticos em que o estresse hídrico de seca mais 

afeta a produção final de tubérculos (MARTÍNEZ; MORENO 1992).  

 Melhorar a produtividade sob condições limitadas de água é um dos 

maiores desafios enfrentados pelos melhoristas. Para este fim, a fenotipagem 

desempenha um papel cada vez mais relevante para a seleção de genótipos 

tolerantes à seca (TUBEROSA, 2012). Estudos recentes têm mostrado a 

resposta do efeito do estresse por seca em caracteres fisiológicos, tais como: 

conteúdo de clorofila (ROLANDO et al., 2015), discriminação de isótopos de 

carbono (ANITHAKUMARI et al., 2012) e morfo-agronômicos, tais como: 

biomassa de parte aérea e de raiz e na produção de tubérculos (CABELLO et 

al., 2014).          

 Entretanto, os mecanismos de tolerância à seca em batata ainda não 

estão totalmente esclarecidos. A resposta das plantas à seca é um caráter 

quantitativo com controle genético complexo, o que dificulta o processo de 

desenvolvimento de cultivares com maior tolerância a este estresse 

(MONNEVEUX et al., 2013).       

 Características fenotípicas desejáveis de seca devem ser geneticamente 

associadas ao rendimento sob estresse, altamente herdáveis, de fácil aferição, 

estável dentro de um mesmo período de avaliação, e não devem estar 

associadas à uma redução de rendimento em condições ótimas (OKOGBENIN 
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et al., 2013).          

 Estimar os parâmetros genéticos associados aos caracteres de interesse 

do melhoramento é de extrema importância, pois permite conhecer a estrutura 

e o potencial genético da população em estudo e dá aporte técnico para 

selecionar os indivíduos eficientemente (VENCONVSKY, 1987; RAMALHO; 

SANTOS; PINTO, 2000), sem custo adicional aos programas de melhoramento 

(MISTRO, 2013).         

 A herdabilidade é o parâmetro genético de maior importância e aplicação 

nos programas de melhoramento genético de plantas (FALCONER, 1981). O 

que se busca são caracteres que apresentem herdabilidade alta, enquanto 

herdabilidade baixa dos caracteres avaliados torna o processo de seleção de 

plantas mais caro e lento (KHAN et al., 2015).     

 Além da herdabilidade, deve-se estimar os valores genotípicos, isto é, 

predizer as respostas futuras desses genótipos e não as médias fenotípicas, as 

quais, mesmo que sejam obtidas no mesmo local ou região de experimentação, 

os efeitos de blocos e de parcelas muito provavelmente não se repetirão. Como 

tais efeitos estão embutidos, em alguma proporção, nas médias fenotípicas, 

isso demonstra que tais médias não são adequadas para a inferência sobre os 

valores genotípicos (RESENDE; DUARTE, 2007).     

 Dessa forma, torna-se imprescindível o uso dos métodos BLUP (Best 

Linear Umbiased Prediction), desenvolvido por C. R. Henderson, na década de 

1940 (BERNARDO, 2002), e REML (Restricted Maximunn Likelihood) por 

Patterson e Thompson, em 1971 (RESENDE, 2002). A predição do BLUP 

presume o conhecimento dos valores de componentes de variância estimados 

via REML, ambos associados a um modelo linear misto (MARCELINO; IEMMA, 

2000). Ou seja, o modelo que contém efeitos fixos além da média geral e efeito 

aleatório além do erro (RESENDE, 2004). Como vantagem desta análise, 

pode-se citar a estimativa dos valores genotípicos, para vários caracteres de 

interesse possibilitando a classificação dos genótipos (PINHO; RAMALHO, 

2010; SLATER et al. 2014).  

 Considerando o exposto, os objetivos do presente trabalho foram:  
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 Estimar os componentes da variância para caracteres morfo-

fisiológicos em germoplasma de batata submetidos ao déficit hídrico; 

 Indicar caracteres para seleção indireta para tolerância ao déficit 

hídrico em batata; 

 Predizer os valores genotípicos de clones de batata submetidos ao 

déficit hídrico. 
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1.2 Material e Métodos 

Descrição do experimento 

 A fenotipagem para tolerância à seca do germoplasma de batata foi 

realizada com base em avaliações morfo-agronômicas e fisiológicas. Os 

experimentos foram conduzidos na Embrapa Clima Temperado, em Pelotas, 

Rio Grande do Sul (32°45'S e 52°30'W), altitude de 60m, durante os anos de 

2012, 2013 e 2014, sendo as datas de plantio e colheita: 21 de agosto e 18 de 

dezembro, 14 de agosto e 29 de novembro e de 14 de agosto e 25 de 

novembro, respectivamente para cada ano de avaliação. As temperaturas 

médias, as máximas e mínimas registradas nos meses em que foram 

realizados os experimentos encontram-se na Tabela 1.   

Tabela 1 - Dados de temperatura (°C) média mensal registrada durante o 
período dos experimentos. Pelotas, 2016. 

Ano Agosto Setembro Outubro Novembro Dezembro 
Méd. Máx. Min. Méd. Máx. Min. Méd. Máx. Min. Méd. Máx. Min. Méd. Máx. Min. 

2012 17,4 23,5 12,8 16,7  21,9  12,7 19,6  24,1  16,1 20,6  27,2  15,4 24,4  30,6  19,2 

2013 12,6  17,9  8,1 16,5  22,0  12,0 17,9  23,0  13,6 20,9  26,1  16,6 24,2  30,9  18,7 

2014 14,5  20,1  10,1 16,5  20,9  12,8 19,4  24,2  15,9 21,4  27,0  16,7 22,5  27,4  18,6 

Fonte: Laboratório de Agrometeorologia, Embrapa Clima Temperado, 2016. 

 Tubérculos de tamanhos uniformes foram alocados em esponjas 

fenólicas e após duas semanas foram transplantados para o sistema 

hidropônico de calhas de PVC articuladas (MEDEIROS et al., 2002) em 

orifícios de 25mm de diâmetro, espaçados 50cm. O delineamento adotado foi 

de blocos incompletos com testemunhas comuns, onde sete genótipos foram 

repetidos durante os três anos de avaliação (testemunhas), considerando os 

fatores: genótipo, com 108 níveis (Tabela 2); ano, com três níveis (2012, 2013 

e 2014) e estresse hídrico, com dois níveis (controle e seca). Os experimentos 

foram conduzidos com quatro repetições. Cada planta individual constituiu a 

unidade experimental. Para submeter os genótipos à seca foi adicionado 

polietilenoglicol 6000, simulando um déficit hídrico de -0,129 megapascal (MPa) 

na solução nutritiva, seguindo metodologia descrita por Reisser et al. (2011). O 

déficit hídrico, na condição de seca, foi induzido no início do período de 
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tuberização das testemunhas, e mantido por 14 dias. Após esse período, as 

plantas ficaram 24h com circulação de água para limpeza do sistema 

hidropônico, recuperação, e posteriormente foi adicionado novamente a 

solução nutritiva, permanecendo nestas condições até a colheita.    

 O germoplasma avaliado, 108 genótipos de batata, fazem parte do 

painel de diversidade da Embrapa Clima Temperado, incluindo cultivares e 

clones avançados do banco ativo de germoplasma de batata. Em cada ano 

foram avaliados 36 genótipos, destes, sete foram mantidos nos três anos de 

avaliação (Tabela 2).        

Tabela 2. Ano de avaliação, genealogia, e origem dos genótipos de batata 
avaliados quanto a resposta ao déficit hídrico. Pelotas, 2016 
ID Ano 

davaliação 
Genótipo  Mãe Pai Origem 

1 * Agria  Quarta Semlo Alemanha 

2 * Yagana  Hydra 904/61 Chile 

3 * Atlantic  Wauseon Lenape EUA 

4 * BRS Clara  White Lady Catucha Brasil 

5 * BRS Camila  C1750-15-95 C1883-5-97 Brasil 

6 * Pérola  2CRI-1149-1-78 Granola Brasil 

7 * Shepody  Bake-King F58050 Canadá 

8 2012 Pukara  Cleopatra Yagana Chile 

9 2014 2AC999-263 ? ? Brasil 

10 2014 C2519-12-06 Asterix C1883-22-93 Brasil 

11 2014 BR3  Record Record Brasil 

12 2014 C2550-04-06 CIP391.011.17 Cristal Brasil 

13 2014 C2551-02-06 CIP391.403.8 Cristal Brasil 

14 2014 C2553-01-06 CIP391.011.17 C1740-11-95 Brasil 

15 2014 C2569-01-06 CIP392.617.54 C1226-35-80 Brasil 

16 2014 CL20-01-06 Caesar Caesar Brasil 

17 2014 2CRI-11-4978 Recent C-1086-22-75 Brasil 

18 2014 F2324-06 Rioja Eliza Brasil 

19 2014 F32-02-06 BP-1 C1730-7-94 Brasil 

20 2014 F189-09-06 BP-1 C1883-22-97 Brasil 

21 2014 F208-01-06 C1787-14-97 Shepody Brasil 

22 2014 F38-03-07 Rioja 2CRI-1149-1-78 Brasil 

23 2014 F102-22-07 BRS Ana Caesar Brasil 

24 2014 F22-01-08 C1730-7-94 Asterix Brasil 

25 2013 Cascata  Bintje Baronesa Brasil 

26 2014 BRS Eliza  Edzina Recent Brasil 

27 2014 3CRI-1316-8-82 Recent 2CRI-1149-1-78 Brasil 

28 2014 MB-03  BR63-76 XY-9 Brasil 

29 2012 Agata  52/72/2206 Sirco Holanda 

30 2014 Canguçu  Benedikta Delta Brasil 

31 2014 Piratini  Delta Colorado Brasil 

32 2014 Cerrito Alegre Bintje Baronesa Brasil 

33 2014 Cristal  CRI-420-12-60 CRI-368-8-60 Brasil 

34 2014 9846-1  391783-6 BP88166-5 Brasil 

35 2012 BRS Ana C-1750-15-95 Asterix Brasil 
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36 2012 Asterix  Cardinal VE70-9 Holanda 

37 2012 Balmoral  Ulster Dale OP3211/6 Irlanda 

38 2012 Baronesa Loman Loman Brasil 

39 2013 C1714-7-94 C1785-6-87 Atlantic Brasil 

40 2013 C1740-11-95 C1226-35-80 Atlantic Brasil 

41 2013 C1750-15-95 C14-85-16-87 Atlantic Brasil 

42 2013 C1883-22-97 ND860-2 XY-14 Brasil 

43 2013 C1940-1-98 C1730-7-94 2CRI-1149-1-78 Brasil 

44 2013 C2076-2-00 Santo Amor C92.187 Brasil 

45 2013 C2080-3-00 C91.640 88052 Brasil 

46 2013 C2337-06-02 White Lady N-140 Brasil 

47 2013 C2337-15-2 White Lady N-140 Brasil 

48 2013 C2337-18-02 White Lady N-140 Brasil 

49 2012 Achirana  MPI61.375/23 B25.65 Argentina 

50 2013 C2342-1-02 BP-1 N-140 Brasil 

51 2013 C2346-08-02 N-263-32 2CRI-1149-1-80 Brasil 

52 2013 C2357-1-02 N-263-32 Eliza Brasil 

53 2013 C2360-07-02 C1750-15-95 NYL-235-4 Brasil 

54 2013 C2360-14-02 C1750-15-95 NYL-235-4 Brasil 

55 2013 C2360-16-02 C1750-15-95 NYL-235-4 Brasil 

56 2013 C2362-02-02 Cristal NYL-235-4 Brasil 

57 2013 C2363-06-02 C1750-15-95 NYL-235-4 Brasil 

58 2014 C2364-05-02 C1226-35-80 NYL-235-4 Brasil 

59 2013 C2365-05-02 C1485-16-87 NYL-235-4 Brasil 

60 2013 C2397-03 NYL-235-4 Ona Brasil 

61 2013 C2398-03 NYL-235-4 Baraka Brasil 

62 2013 C2399-03 P161-3 Mirka Brasil 

63 2013 C2400-03 P161-3 Yagana Brasil 

64 2013 C2406-03 Eliza N-140 Brasil 

65 2012 Caesar  Monalisa Ropta B1178 Holanda 

66 2012 Catucha  CRI1149-1-78 C999-263-70 Brasil 

67 2012 Granola  3333/60 267.04 Alemanha 

68 2013 CL69-05  ? ? França 

69 2013 Cota  Loman Loman Brasil 

70 2012 Desiree  Urgenta Depesche Holanda 

71 2012 Elvira  Cliva 6430/1020  Alemanha 

72 2013 F2306-23-08 Rioja Eliza Brasil 

73 2013 F88-01-05 Asterix 2CRI-1149-1-78 Brasil 

74 2013 F98-03-05 Asterix C1226-35-80 Brasil 

75 2013 F119-01-06 Cyklamen C1226-35-80 Brasil 

76 2012 C91.640  B-71-240.2 XY.16 Peru 

77 2014 F53-02-06 BP1 C1883-22-97 Brasil 

78 2014 F74-23-06 White Lady 2CRI-1149-1-78 Brasil 

79 2013 F85-01-06 Rioja 2CRI-1149-1-78 Brasil 

80 2012 C90.170  Serrana XY.4 Peru 
81 2012 Macaca  Desconhecido  Brasil 

82 2012 Monalisa  Bierma Colmo Holanda 

83 2012 Monte Bonito Baronesa Hydra Brasil 

84 2012 MV329-14 ? ? Peru 
85 2012 NYL-235-4 Hudson PI310925 EUA 

86 2012 Ona  Von Moreau707 3886/64 Chile 

87 2012 Panda   UP0.35/17 W6858/8 Alemanha 

88 2012 BRSIPR Bel  Rioja C1740-11-95 Brasil 
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89 2014 R91121-17 ? ? Chile 

90 2012 WA.104  LR93.120 C93.154 Peru 

91 2013 Todo Ano ? ? Brasil 

92 2012 White Lady KE.40 1-71.17/6N+B Hungria 

93 2012 Chieftain  IA-1027-18 LA1354 EUA 

94 2012 Yaguarí  Daisy 92324.1 Uruguai 

95 2012 Arazati  387660.10 38646.7 Uruguai 

96 2012 Iporá  Achirana 7XY.1 Uruguai 

97 2012 Puren  FA3541-1 Penobscot Chile 

98 2012 Karu  Yagana Fanfare Chile 

99 2012 Pehuenche Desiree pólen de 
variedades 
nativas 

Chile 

100 2012 WA.077/320 
 

 CR93.221 C93.154 Peru 

101 2012 Frital  Serrana Katahdin Argentina 

102 2012 Pampeana  MPI59.789/12 Huinkul Argentina 

103 2012 Newen  B 86.573.4 Amanda Argentina 

104 2013 Spunta  BEA USDA96-56 Holanda 

105 2014 CL-02-05 ? ? França 

106 2014 Cupido  W72-22-496 Estima Holanda 

107 2014 RM9825-05 ? ? Peru 

108 2014 C2504-08-06 C1750-15-95 C1883-22-97 Brasil 

*Genótipos avaliados nos três anos de experimento (2012, 2013 e 2014).         
? Genitores desconhecidos. 

 

Avaliações Morfo-agronômicas 

 Foram avaliados os dias para iniciar o período de tuberização, os 

caracteres relacionados à produção de biomassa da planta e caracteres 

relacionados à produção de tubérculos. 

 - Dias para iniciar a tuberização (DIT): Foi contado o número de dias 

necessários para o início da tuberização, sendo considerado como o início da 

tuberização quando, no ápice do estolão, fosse identificado um tubérculo com 

aproximadamente 2,0mm de diâmetro; 

 - Produção de biomassa: Na colheita foram separadas as raízes, os 

estolões e a parte aérea, os quais  foram secos em estufa com ar forçado à 

65ºC até atingirem peso constante, obtendo os respectivos valores de peso 

seco de raiz (PSR), peso seco de estolão (PSE) e peso seco da parte aérea 

(PSPA). As variáveis PSR e PSE foram avaliadas apenas no controle;  

 - Produção de biomassa de tubérculos: Na colheita foi contado o número 

total de tubérculos produzidos por cada planta (NTT). Logo após, os tubérculos 
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foram separados em uma peneira com malha de 2,0 cm2, sendo contado o 

número de tubérculos acima da peneira, denominado de número de tubérculos 

grandes (NTG) e o número de tubérculos abaixo da peneira, denominado de 

número de tubérculos pequenos (NTP). Posteriormente os tubérculos foram 

secos em estufa com ar forçado à 65ºC até atingirem peso constante, obtendo 

os valores de peso seco de tubérculos grandes (PSTG), peso seco de 

tubérculos pequenos (PSTP), peso seco total de tubérculos (PSTT) e peso 

médio de tubérculos (PMT), o qual foi obtido pela divisão do peso seco total de 

tubérculos pelo número total de tubérculos produzidos. 

 

Avaliações Fisiológicas 

Durante o período de exposição ao déficit hídrico, foram realizadas as 

seguintes avaliações fisiológicas: Conteúdo de clorofila, pressão osmótica e 

discriminação isotópica de carbono, mensuradas em dias após o estresse 

(DAE) e dias após a recuperação do estresse (R). As variáveis conteúdo de 

clorofila e pressão osmótica, foram avaliadas no ano de 2013, e a 

discriminação isotópica de carbono, nos anos de 2013 e 2014  

- Conteúdo de clorofila (CC): Para cada genótipo, foram avaliados três 

folíolos, seguindo metodologia descrita por Anithakumary et al. (2011). As 

leituras foram realizadas utilizando o medidor do conteúdo de clorofila SPAD-

502 chlorophyll meter (Minolta Co. Ltd. Japan). Este procedimento foi realizado 

em três repetições biológicas, sendo realizadas nas seguintes datas: 1 DAE, 9 

DAE, 13 DAE e 1R.  

- Ajuste osmótico (AO): Para realizar as leituras de pressão osmótica, 

foram coletados folíolos de uma folha bem expandida de todos os genótipos, 

no 1DAE e 14 DAE, sempre pela parte da manhã, acondicionadas dentro de 

saco plástico com papel toalha umedecido no interior. Posteriormente, estas 

folhas foram acondicionadas em uma câmara úmida, permanecendo até 

atingirem estado de turgor máximo, entre 3h a 4h após a entrada na câmera. 

As folhas foram coletadas, desprezando a nervura principal e armazenadas em 

tubos de eppendorf em ultra freezer -80ºC. Para realizar a leitura, as amostras 



28 

 

foram mantidas no gelo, posteriormente maceradas, centrifugadas e retirado 

apenas o sobrenadante para realizar a leitura da osmolalidade. As leituras de 

osmolalidade foram realizadas utilizando o medidor de pressão osmótica 

VAPRO 5520 (Wescor, Logan, UT), seguindo as recomendações do fabricante. 

Para calcular a pressão osmótica (Ψ) foi utilizada a equação de Van’t Hoff:   

  

Ψ = - MIRT  

Onde M= é o valor da osmolalidade, expressa em mmol/kg; I= 1, 

R=0.0083 (constante universal dos gases) e T= (K) é a temperatura absoluta. 

Os valores encontrados na equação foram expressos em MPa. Para calcular o 

ajuste osmótico foi utilizada a fórmula proposta por Blum (1989), sendo a 

diferença de pressão osmótica do controle, subtraído da pressão osmótica da 

seca (AFSHARI-BEHBAHANIZADEH et al., 2014) 

- Discriminação de isótopos de carbono (ΔC): No 14 DAE, foi coletada a 

quinta folha completamente expandida de todos os genótipos, em ambas as 

condições hídricas, controle e seca. Para análise foi realizado um bulk das 

folhas coletadas nos blocos 1 e 2, e nos blocos 3 e 4 para cada tratamento. As 

folhas foram secas em estufa de ar forçado, em uma temperatura de 65ºC. 

Posteriormente, estas folhas foram maceradas até obter um pó fino e 

acondicionadas em tubos de eppendorf. Estas amostras, foram encaminhadas 

ao Instituto de Biociências da Universidade Estadual de São Paulo (UNESP), 

Botucatu, São Paulo, para análise de composição de isótopos de Carbono 

(δ13C) utilizando espectrometria de massa (DELTA-S Finnigan Mat, Bremen, 

Germany). Os valores de discriminação isotópica de carbono (ΔC) foram 

calculadas de acordo com a equação proposta por Farquar et al. (1989): 

ΔC = (δa- δp)/1(1+ δp/1000) 

Onde δa refere-se à composição isotópica atmosférica em -8‰ em 

relação ao padrão Pee Dee Belemnite (PDB), e δp refere-se à composição 

isotópica da planta.   
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Redução relativa (RR%) 

 

 Para todas as variáveis avaliadas foi calculada a redução relativa pela 

relação entre a produção no controle e na seca conforme a equação descrita 

por Anithakumari et al. (2012).  

RR% = (Controle-Seca)/(Controle)*100)  

 

Análise dos dados 

 Foram estimados os componentes de variância, herdabilidade e os 

valores genotípicos para todas as variáveis mensuradas. As análises foram 

realizadas utilizando modelos mistos com o auxilio do pacote estatístico lme4 

do software R (BATES, 2005).        

 Dois modelos estatísticos foram testados, para verificar qual o modelo 

que melhor representa os dados. O primeiro modelo testado (M0) 

desconsiderou a interação genótipo x ambiente, e o segundo modelo (M1), 

considerou a interação genótipo x ambiente (M1), sendo, respectivamente: 

   

M0 

Yijklm =  + Yi + Tj + Bk + Ll + ijklm 

 

M1 

Yijklm =  + Yi + Tj + Bk + Ll + LTjl + ijklm 

 

Onde: Yijklm é o valor observado da variável ijklm;  representa a média geral da 

variável resposta no experimento; Yi  é o efeito do ano; Tj é o efeito da condição 

hídrica (controle ou seca);  Bk é o efeito do bloco; Ll é o efeito do genótipo; LTjl  

é o efeito da interação (genótipo x condição hídrica); ijklm  é o erro residual. Os 

efeitos aleatórios estão sublinhados. 
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 -Escolha do Modelo 

 Para a escolha do melhor modelo utilizou-se o Critério de Informação de 

Akaike (AIC) e Bayesiano de Schwarz (BIC), que são baseados na razão da 

verossimilhança do modelo e dependem do número de observações e do 

número de parâmetros no modelo. Menores valores de AIC refletem um melhor 

ajuste global (AKAIKE, 1974). Da mesma forma, o BIC é calculado para cada 

modelo e aquele com menor valor é escolhido como melhor modelo 

(SCHWARZ, 1978). 

- Acurácia 

 O estimador da acurácia foi calculado de acordo com a fórmula proposta 

por Resende (2002). 

r^gg= [(σ2
g)/(σ2

g+σ2
e/b)]1/2,  

Onde r^gg:  σ2
g= componente da variância genotípica; σ2

e= componente da 

variação ambiental; b= número de repetições. 

- Herdabilidade no sentido amplo 

 A herdabilidade no sentido amplo dos caracteres avaliados foi calculada 

utilizando os componentes da variância do REML (Método da Máxima 

Verossimilhança Restrita), usando a fórmula citada por Fehr (1987): h2
a= σ2

g/ 

(σ2
g + σ2

e), onde h2 é o valor calculado da herdabilidade no sentido amplo, σ2
g  

é a variância genotípica; σ2
e é a variância do ambiente. 

 Os valores de herdabilidade foram classificados de acordo com 

Stansfield (1974), onde, valores de herdabilidade maiores que 0,5 são 

considerados altos, valores compreendidos entre 0,2 e 0,5 médios, e menores 

que 0,2 são considerados de herdabilidade baixa. 

 

 
- Ranqueamento dos Genótipos 

 Os genótipos foram ordenados para cada variável mensurada, de acordo 

com o valor genotípico estimado, com base no modelo (M0 ou M1), utilizando a 
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abordagem REML/BLUP (máxima verossimilhança restrita/melhor predição 

linear não viciada). 

- Análise de Componentes Principais  

 Com base no valor genotípico predito para cada genótipo, em cada 

condição hídrica, controle e seca, foi realizada a análise de componentes 

principais. Em função de ter sido avaliado um número menor de genótipos para 

os caracteres fisiológicos, quando comparados com os caracteres 

morfoagronômicos, foram realizadas duas análises distintas. 1) Análise de 

componentes principais para variáveis morfoagronômicas:  foram avaliados 108 

genótipos, com base em 11 variáveis: DIT, PSPA, PSR,  PSE, NTG, NTP, NTT, 

PSTG, PSTP, PSTT e PMT. 2) Análise de componentes principais para 

variáveis fisiológicas: foram avaliados 28 genótipos com base em três 

variáveis: ajuste osmótico, conteúdo de clorofila e discriminação de isótopos de 

carbono. Para realizar estas análises foi utilizado o pacote estatístico GenStat 

11th edition.  

  

- Análise de Correlações  

 Com base no valor genotípico estimado para cada genótipo foi realizada 

a análise de correlação de Pearson, para todas as variáveis mensuradas. Para 

realizar estas análises foi utilizado o pacote estatístico GenStat 11th edition. As 

correlações foram classificadas em: nula (r=0), fraca (0< |r| ≤30), média (30< |r| 

≤60), forte (<60 |r| ≤90), fortíssima (90< |r| <1) e perfeita (|r|=1) de acordo com 

Carvalho et al. (2004). 
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1.3 Resultados 

 

 Escolha do modelo 

 Para todas as variáveis morfo-agronômicas mensuradas, os valores de 

AIC e de BIC, foram menores no modelo M1, modelo que considera a interação 

genótipo x ambiente (GxE), sendo dessa forma este modelo o mais adequado 

para a análise dos dados morfo-agronômicos. Pode-se constatar que para 

todos os caracteres morfo-agronômicos avaliados a interação GxE foi 

significativa, indicando que os genótipos avaliados apresentam resposta 

diferencial dependendo da condição hídrica (Tabela 3). 

 Considerando as avaliações fisiológicas, o modelo que mais se ajustou 

aos dados da avaliação do conteúdo de clorofila foi o modelo M0, modelo que 

desconsiderava a interação GxE. Para a variável discriminação de isótopos de 

carbono, o modelo que considerou a interação GxE foi o que mais se ajustou 

(Tabela 3). Para a variável ajuste osmótico, foi utilizado apenas o modelo 

simples (M0), devido ao fato de que esta variável é derivada da relação entre o 

controle e a seca, conforme explicado anteriormente (Tabela 3).
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Tabela 3. Valores dos critérios de informação de Akaike (AIC) e Bayesiano de Schwarz (BIC), para os caracteres morfo-agronômicos e 
fisiológicos avaliados: Dias para iniciar o período de tuberização (DIT), peso seco de parte aérea (PSPA), número total de tubérculos grandes 
(NTG), número total de tubérculos pequenos (NTP),  número total de tubérculos (NTT), peso seco de tubérculos grandes (PSTG), peso seco de 
tubérculos pequenos (PSTP), peso seco total de tubérculos (PSTT), peso médio de tubérculos (PMT), conteúdo de clorofila (CC) nos seguintes 
dias após o estresse (DAE): 1DAE, 9DAE, 13DAE e na recuperação 1R e discriminação isotópica de carbono (∆C). M0: modelo simples; M1: 
modelo que considera a interação GxE. Pelotas, 2016.  

 DIT PSPA NTG NTP NTT PSTG PSTP 

M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 

AIC 5578,7 5564,5 1784,2 1735,1 1901,9 1834,0 1800,2 1759,5 1945,9 1888,1 2380,4 2331,3 1536,7 1501,0 

BIC 5612,4 5607,9 1808,5 1769,1 1936,0 1877,9 1834,2 1803,2 1980,0 1931,9 2414,3 2374,8 1570,6 1544,6 

 PSTT PMT CC_1DAE CC_9DAE CC_13DAE CC_1R ΔC 
 M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 M0 M1 

AIC 2449,0 2389,1 2119,6 2096,9 1170,3 1171,0 1167,1 1169,5 1126,0 1128,5 1153,9 1155,0 198,27 191,0 

BIC 2483,1 2432,9 2153,7 2140,7 1187,4 1194,9 1184,2 1193,3 1143,1 1152,4 1171,0 1179,0 217,69 216,9 
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Estimativa dos componentes da variância e de herdabilidade 

 Os valores de herdabilidade observados no presente trabalho variaram 

de 0,13 à 0,67, para as variáveis de ajuste osmótico aos 14DAE, e peso seco 

de parte aérea, respectivamente. Com exceção da variável discriminação de 

isótopos de carbono (ΔC), para todas as variáveis avaliadas, os valores de 

herdabilidade obtiveram uma redução significativa do controle para a seca. No 

controle, os valores observados variaram de 0,34 a 0,67, sendo classificados 

como herdabilidade média a alta, para as variáveis PMT e PSPA, 

respectivamente. As variáveis NTG, NTP, NTT, PSTG e PSTT também 

apresentaram herdabilidade alta no controle, as demais variáveis apresentaram 

estimativas de herdabilidade classificados como de média magnitude. Na seca, 

com exceção da variável ΔC que apresentou herdabilidade alta (0,54), as 

demais apresentaram herdabilidade média, com valores entre 0,20 a 0,43 para 

PMT e DIT, respectivamente. Considerando a interação genótipo x ambiente, 

os valores de herdabilidade foram de baixa a alta magnitude, com valores entre 

0,16 a 0,69, para ΔC e NTP respectivamente (Tabela 4).     

 As médias preditas, observadas entre o controle e a seca, também 

foram drasticamente reduzidas, para todas as variáveis, com exceção para as 

variáveis ΔC e DIT, que obtiveram reduções de apenas 0,96 e 3,75%, 

respectivamente. As demais variáveis tiveram reduções entre 44,95 a 73,52%, 

com destaque para as variáveis NTP que obteve redução na ordem de 61,86% 

e para a variável PSPA, que reduziu em 73,52% quando comparado o controle 

com a seca (Tabela 4).         

 Os valores de acurácia observados foram de 0,55 a 0,99, sendo 

considerados de moderada a alta acurácia, segundo Resende e Duarte (2007). 

As variáveis NTP, PSPA e NTG foram as que apresentaram os maiores valores 

de acurácia, já a variável com menor valor foi o ajuste osmótico (Tabela 4). 
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Tabela 4. Estimativas dos componentes da variância, herdabilidade, acurácia e 
redução relativa para as variáveis: Dias para iniciar o período de tuberização (DIT), 
peso seco de parte aérea (PSPA), peso seco de raízes (PSR), peso seco de estolões 
(PSE), número total de tubérculos grandes (NTG), número total de tubérculos 
pequenos (NTP),  número total de tubérculos (NTT), peso seco de tubérculos grandes 
(PSTG), peso seco de tubérculos pequenos (PSTP), peso seco total de tubérculos 
(PSTT), peso médio de tubérculos (PMT), conteúdo de clorofila (CC) no primeiro dia 
após o estresse (1DAE), no 9DAE, 13DAE e um dia após a remoção do estresse (1R),  
discriminação isotópica de carbono (ΔC) e ajuste osmótico (AO) aos 1DAE e 14DAE. 
Pelotas, 2016. 
Variáveis  σ2

G σ2
E σ2

GxE h2
a
 rˆgg Média RR(%) 

DIT Controle 19,58 20,36  0,49 0,89 59,28 3,75 
 Seca 13,18 16,88  0,43 0,87 57,05  
 Interação 27,84 19,40 2,01 0,56 0,92 58,16  
PSPA Controle 0,53 0,27  0,67 0,94 58,26 73,52 
 Seca 0,16 0,23  0,41 0,86 15,37  
 Interação 0,52 0,12 0,25 0,58 0,94 36,81  
PSR Controle 0,16 0,17  0,49 0,89 5,37  
PSE Controle 0,02 0,02  0,49 0,89 3,31  
NTG Controle 0,47 0,25  0,65 0,94 15,83 46,74 
 Seca 0,15 0,27  0,36 0,94 8,43  
 Interação 0,49 0,20 0,26 0,51 0,94 12,15  
NTP Controle 0,29 0,23  0,55 0,91 27,58 61,86 
 Seca 0,12 0,25  0,32 0,81 10,59  
 Interação 0,34 0,14 0,02 0,69 0,99 19,08  
NTT Controle 0,47 0,29  0,62 0,93 43,45 56,09 
 Seca 0,16 0,28  0,36 0,83 19,07  
 Interação 0,47 0,21 0,29 0,48 0,93 31,26  
PSTG Controle 0,67 0,56  0,54 0,91 33,32 44,95 
 Seca 0,16 0,48  0,25 0,76 18,35  
 Interação 0,66 0,27 0,52 0,45 0,91 25,83  
PSTP Controle 0,18 0,26  0,41 0,86 4,60  
 Seca 0,06 0,17  0,24 0,75 2,39 48,20 
 Interação 0,20 0,10 0,22 0,38 0,88 3,49  
PSTT Controle 0,68 0,58  0,54 0,91 53,57  
 Seca 0,20 0,44  0,21 0,80 25,28 52,81 
 Interação 0,69 0,33 0,51 0,45 0,92 39,27  
PMT Controle 0,04 0,07  0,34 0,82 1,58 25,10 
 Seca 0,01 0,04  0,20 0,71 1,18  
 Interação 0,19 0,30 0,05 0,35 0,86 1,29  

CC 1DAE Interação 0,0002 0,0006 0,000093 0,32 0,77 41,59  

CC 9DAE Interação 0,0009 0,0012 0,000037 0,431 0,84 42,85  

CC 13DAE Interação 0,001 0,001 0,0003 0,434 0,86 39,89  

CC 1R Interação 0,0013 0,0011 0,00039 0,462 0,88 40,86  

ΔC Controle 0,00006 0,0001  0,41 0,76 21,20 0,96 

 Seca 0,0001 0,0001  0,54 0,84 20,99  
 Interação 0,00001 0,00005 0,00005 0,16 0,66 21,10  

AO 1DAE  0,0174 0,11  0,14 0,57 0,13  

AO 14DAE  0,0412 0,28  0,13 0,55 0,03  

 
σ2

G= componente da variância genotípica; σ2
E=componente da variância ambiental; 

σ2
GxE = componente da variância da interação genótipo x ambiente; rˆgg= acurácia 

h2
a= herdabilidade no sentido amplo (σ2

g/ σ2
p);  RR%= redução relativa 
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Ranqueamento dos genótipos  

Variáveis Morfo-agronômicas 

 Os genótipos foram ranqueados, para cada variável avaliada, em cada 

condição hídrica, de acordo com o seu valor genotípico predito. O 

desmembramento, controle e seca, não foi realizado para as variáveis em que 

a interação GxE não foi significativa. Para as variáveis: DIT, PSPA, NTG, NTP 

e PSTT embora a interação GxE tenha sido significativa, os genótipos foram 

ranqueados na mesma ordem, tanto na condição controle, como na seca 

(Figuras 1, 2, 5, 6 e 10). Para as variáveis: NTT, PSTG, PSTP, PMT e ΔC 

dependendo da condição hídrica, controle ou seca, os genótipos foram 

ordenados de forma distinta (Figuras 7, 8, 9, 11 e 12).  

 - Dias para iniciar o período de tuberização (DIT): Na média, os 

genótipos iniciaram o período de tuberização aos 59 dias após o plantio na 

condição hídrica controle e aos 57 dias na seca. Para esta variável, 59 

genótipos ficaram acima da média, em ambas as condições hídricas. A 

amplitude de variação foi de 48 a 69 dias após o plantio no controle, e na seca 

de 49 a 64 dias após o plantio. Em ambas as condições hídricas, o genótipo 78 

(F74-23-06) foi o mais precoce e o 107 (RM9825-05) o mais tardio (Figura 1). 
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Figura 1. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos, para a variável DIT com média geral no 

controle de 59,28 dias após o plantio (A) e na seca de 57,06 (B). Pelotas, 2016 
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-Produção de biomassa:  

Peso seco de parte aérea (PSPA): Na média, o PSPA foi de 58,07g na 

condição hídrica controle e de 15,37g na seca. A amplitude de variação foi de 

10g a 187g no controle e de 7g a 38g na seca, sendo em ambas as condições 

hídricas o genótipo 57 (C2363-06-02) com o menor PSPA e o 46 (C2337-06-

02) o com maior PSPA. Dos 108 genótipos avaliados, 44 ficaram acima da 

média, em ambas as condições hídricas (Figura 2). 

Peso seco de raiz (PSR): Na média, o PSR foi de 5,37g na condição 

hídrica controle. Dos 108 genótipos avaliados, 52 ficaram acima da média. A 

amplitude de variação foi de 0,19g a 14,57g, para os genótipos 67 (Granola) e 

13 (C2551-02-06), respectivamente (Figura 3). 

Peso seco de estolão (PSE): Na média, o PSE foi de 3,31g na 

condição hídrica controle. Dos 108 genótipos avaliados, 32 genótipos ficaram 

acima da média. A amplitude de variação foi de 0,37g a 12,93g, para os 

genótipos 59 (C2365-05-02) e 46 (C2337-06-02), respectivamente (Figura 4). 
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Figura 2. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável PSPA, com a média geral no 
controle de 58,07 g/planta (A), e na seca de 15,37 g/planta (B). Pelotas, 2016. 
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Figura 3. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável PSR no controle, com média 
geral de 5,37 g/planta. Pelotas, 2016. 
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Figura 4. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável PSE no controle, com média 
geral de 3,31g/planta. Pelotas, 2016. 
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-Produção de biomassa de tubérculos:  

Número de tubérculos grandes (NTG): Na média, o NTG na condição 

hídrica controle foi de 15,84, e na seca de 8,43 tubérculos por planta. Dos 108 

genótipos avaliados, 55 ficaram acima da média em ambas as condições 

hídricas. A amplitude de variação foi de 2,38 a 37,14 tubérculos por planta no 

controle e de 5,11 a 13,70 na seca. Em ambas as condições hídricas, o 

genótipo 106 (Cupido) apresentou o menor NTG e o genótipo 48 (C2337-18-

02), apresentou o maior NTG (Figura 5). 

Número de tubérculos pequenos (NTP): Na média, o NTP foi de 27,79 

na condição hídrica controle, e de 10,60 na seca. Dos 108 genótipos avaliados, 

49 ficaram acima da média em ambas as condições hídricas. A amplitude de 

variação foi de 4,92 a 72,04 no controle, e de 5,97 a 19,54 na seca. Em ambas 

as condições os genótipos 99 (Pehuenche) e 34 (9846-1) ficaram com o menor 

NTP e o genótipo 21 (F208-01-06) com o maior NTP (Figura 6). 

Número total de tubérculos (NTT): Na média, o NTT foi de 43,45 na 

condição hídrica controle e de 19,08 na seca. Dos 108 genótipos avaliados, 54 

ficaram acima da média, em ambas as condições hídricas. A amplitude de 

variação foi de 4,96 a 98,85 na condição hídrica controle e de 10,26 a 61,64 na 

seca. Em ambas as condições hídricas, o genótipo 28 (MB-03) produziu o 

menor NTT e o genótipo 21 (F208-01-06) o maior NTT (Figura 7). 

Peso seco de tubérculos grandes (PSTG): Na média, o PSTG foi de 

33,33g na condição hídrica controle e de 18,35g na seca. Dos 108 genótipos 

avaliados, 55 ficaram acima da média no controle, e 54 na seca. A amplitude 

de variação foi de 6,66 a 56,03 no controle e de 9,86 a 26,17 g/planta na seca. 

Em ambas as condições hídricas, o genótipo 25 (Cascata) apresentou o menor 

PSTG e o 48 (C2337-18-02) o maior PSTG (Figura 8). 
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Figura 5. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável NTG, com média geral de 
15,84 tubérculos por planta no controle (A) e de 8,43 tubérculos por planta na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Figura 6. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável NTP, com média geral de 
27,79 tubérculos por planta no controle (A) e 10,60 tubérculos por planta na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Figura 7. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável NTT, com média geral de 
43,45 tubérculos por planta no controle (A) e 19,08 tubérculos por planta na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Figura 8. Valores genotípicos preditos para a variável PSTG, com média geral de 33,33 g/planta no 
controle (A) e 18,35 g/planta na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Peso seco de tubérculos pequenos (PSTP): Na média, o PSTP foi de 

4,61g na condição hídrica controle e de 2,39g na seca. Dos 108 genótipos 

avaliados, 49 ficaram acima da média em ambas as condições hídricas. A 

amplitude de variação foi de 0,42 a 12,81 no controle e de 1,46 a 3,94g/planta 

na seca. Em ambas as condições hídricas, o genótipo 57 (C2363-06-02) 

produziu o menor PSTP e o 33 (Cristal) o maior PSTP (Figura 9). 

Peso seco total de tubérculos (PSTT): Na média, o PSTT foi de 

53,58g na condição hídrica controle e de 25,28g na seca. Dos 108 genótipos 

avaliados, 53 genótipos ficaram acima da média em ambas as condições 

hídricas. A amplitude de variação foi de 1,20g a 102,35g no controle, e de 

11,20g a 37,83g na seca. Em ambas as condições hídricas, o genótipo 57 

(C2363-06-02) produziu o menor PSTT e o 48 (C2337-18-02) o maior PSTT 

(Figura 10). 

 Peso médio de tubérculos (PMT): Na média, o PMT foi de 1,58g na 

condição hídrica controle, e de 1,18g na seca. Dos 108 genótipos avaliados, 43 

ficaram acima da média no controle e 47 na seca. A amplitude de variação foi 

de 0,63g a 3,01g no controle, e de 0,66g a 1,97g na seca. Em ambas as 

condições hídricas os genótipos 61 (C2398-03) apresentou o menor PMT e o 

45 (C2080-3-00) o maior PMT (Figura 11). 
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Figura 9. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável PSTP, com média geral de 
4,61 g/planta no controle (A) e 2,39 g/planta na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Figura 10. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável PSTT com média geral de 
53,58 g/planta no controle (A) e 25,28 g/planta na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Figura 11. Valores genotípicos preditos em 108 genótipos para a variável PMT com média geral de 
1,58g no controle (A) e 1,18g na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Variáveis fisiológicas 

 Conteúdo de Clorofila (CC): Na média, o CC no primeiro dia após o 

estresse hídrico (1DAE) foi de 41,59. Dos 40 genótipos avaliados, 20 ficaram 

acima da média. A amplitude de variação foi de 36,98 a 46,30 para os 

genótipos 61 (C2398-03) e 41 (C17-50-15-95), respectivamente (Figura 12A).  

 Aos 9DAE, a média de CC foi de 42,85. Dos 40 genótipos avaliados, 20 

ficaram acima da média. A amplitude de variação situa-se entre 38,83 e 47,04 

para os genótipos 54 (C2360-14-02) e 73 (F88-01-05), respectivamente (Figura 

12A).            

 Aos 13DAE a média para CC foi de 39,89. Dos 40 genótipos avaliados, 

21 ficaram acima da média. A amplitude de variação situa-se entre 35,94 e 

43,98 para os genótipos 2 (Yagana) e 73 (F88-01-05), respectivamente (Figura 

12B).           

 Na avaliação um dia após a remoção do estresse (1R), a média para CC 

foi de 40,86. Dos 40 genótipos avaliados, 21 ficaram acima da média. A 

amplitude de variação situa-se entre 35,66 e 44,65 para os genótipos 54 

(C2360-14-02) e 45 (C2080-3-00), respectivamente (Figura 12B).   
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Figura 12A. Valores genotípicos preditos em 40 genótipos, para a variável de conteúdo de clorofila  
no primeiro dia após o estresse (1DAE) e aos 9DAE. Pelotas, 2016. 
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Figura 12B. Valores genotípicos preditos em 40 genótipos para a variável de conteúdo de clorofila no 
13DAE e um dia após a remoção do estresse (1R). Pelotas, 2016. 
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Ajuste osmótico (AO): Na média, o AO 1DAE foi de 0,13, e aos 14DAE 

de 0,03. Dos 39 genótipos avaliados, 22 ficaram acima da média na avaliação 

1DAE e 21 na avaliação 14 DAE. No 1DAE os valores de ajuste osmótico 

variaram de 0,08 para o genótipo 45 (C2080-3-00) a 0,17 para o genótipo 46 

(C2337-06-02). Aos 14DAE os valores de ajuste osmótico variaram de -0,09 

para o genótipo 62 (C2399-03) a 0,08 para o genótipo 39 (C1714-7-94) (Figura 

13).  

Discriminação de Isótopos de Carbono (ΔC): Na média, a ΔC foi de 

21,20 na condição hídrica controle e de 20,00 na seca. Dos 59 genótipos 

avaliados, 29 ficaram acima da média no controle, e 28 na seca. A amplitude 

de variação no controle foi de 20,95 a 21,47, para os genótipos 28 (MB-03) e 

75 (F119-01-06), respectivamente. Na condição hídrica de seca, a amplitude de 

variação foi de 20,43 a 21,62, para os genótipos 16 (CL20-01-06) e 75 (F119-

01-06), respectivamente (Figura 14).   
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Figura 13. Valores genotípicos preditos em 39 genótipos para a variável de ajuste osmótico no primeiro 
dia após o estresse (1DAE) (A) e aos 14DAE (B). Pelotas, 2016. 
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Figura 14. Valores genotípicos preditos em 59 genótipos para a variável discriminação de isótopos de 
carbono no controle (A) e na seca (B). Pelotas, 2016. 
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Análise de componentes principais 

Variáveis Morfo-agronômicas - Controle 

 

 Pela análise de componentes principais dos dados morfo-agronômicos, 

na condição hídrica controle, os dois primeiros componentes explicaram 

63,15% da variação, com 37,92% no primeiro componente e 25,23% no 

segundo componente (Figura 15).       

 As variáveis que mais contribuíram para a separação dos genótipos no 

primeiro componente foram NTG e NTT. No segundo componente, as variáveis 

que mais contribuíram para a separação dos genótipos foram PSE, PSPA e 

PSR (Tabela 5). Os genótipos apresentaram uma ampla distribuição nos quatro 

quadrantes. Os genótipos 2 (Yagana), 8 (Pukara), 21 (F208-01-06), 33 (Cristal), 

36 (Asterix), 48 (C2337-18-02), 58 (C2364-05-02), 63 (C2400-03), 81 (Macaca), 

89 (R91121-17) e 108 (C2504-08-06) foram os que apresentaram uma leve 

separação dos demais genótipos, com destaque para o genótipo 48 (C2337-

18-02). Os genótipos 17 (2CRI-11-49-78), 46 (C2337-06-02) e 91 (Todo Ano) 

foram os que mais se separam no segundo componente (Figura 15).  
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Figura 15. Dispersão de 108 genótipos de batata pela análise de componentes 
principais na condição hídrica controle para as variáveis morfo-agronômicas: 
Dias para iniciar o período de tuberização (DIT), peso seco de parte aérea 
(PSPA), peso seco de raízes (PSR), peso seco de estolões (PSE), número de 
tubérculos grandes (NTG), número de tubérculos pequenos (NTP),  número 
total de tubérculos (NTT), peso seco de tubérculos grandes (PSTG), peso seco 
de tubérculos pequenos (PSTP), peso seco total de tubérculos (PSTT) e peso 
médio de tubérculos (PMT). Pelotas, 2016. 
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Tabela 5. Valores de autovetores de 11 variáveis morfo-agronômicas avaliadas 
no controle e de 9 avaliadas na seca. CP1= primeiro componente principal; 
CP2= segundo componente principal. Pelotas, 2016. 

 Controle Seca 

 CP1 CP2 CP1 CP2 

DIT 0.24720 -0.37462 0.25980 0.03342 

NTG -0.43901 -0.01769 -0.43972 -0.11098 

NTP -0.37160 -0.09160 -0.37046 0.39175 

NTT -0.44127 -0.06946 -0.44081 0.25777 

PMT -0.08618 0.11120 -0.08681 -0.61080 

PSE -0.05261 -0.51260 - - 

PSPA 0.05572 -0.54317 0.07084 0.02800 

PSR -0.03783 -0.51032 - - 

PSTG -0.36340 0.06902 -0.36172 -0.37714 

PSTP -0.35452 -0.10366 -0.34935 0.35388 

PSTT -0.37535 -0.00550 -0.37703 -0.35402 

DIT: dias para iniciar o período de tuberização; NTG: número de tubérculos 
grandes; NTP: número de tubérculos pequenos; NTT: número total de 
tubérculos; PMT: peso médio de tubérculos; PSE: peso seco de estolão; PSPA: 
peso seco de parte aérea; PSR: peso seco de raiz; PSTG: peso seco de 
tubérculos grandes; PSTP: peso seco de tubérculos pequenos; PSTT: peso 
seco total de tubérculos. 
 

Variáveis Morfo-agronômicas - Seca 

 Pela análise de componentes principais dos dados morfo-agronômicos 

na condição hídrica seca, os dois primeiros componentes explicaram 70,72% 

da variação, com 45,93% no primeiro componente e 24,79% no segundo 

componente (Figura 16). As variáveis que mais contribuíram para a separação 

dos genótipos no primeiro componente foram NTG e NTT, já no segundo 

componente a variável que mais contribuiu para a separação dos genótipos foi 

o PMT (Tabela 5). Os genótipos 2 (Yagana), 8 (Pukara), 21 (F208-01-06), 35 

(BRS Ana), 48 (C2337-18-02), 58 (C2364-05-02) e 108 (C2504-08-06) foram os 
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que se isolaram no primeiro componente e, em sentido oposto, os genótipos: 

57 (C2363-06-02), 16 (CL20-01-06), 107 (RM9825-05), 28 (MB-03) e 34 (9846-

1). No segundo componente se separam os genótipos: 45 (C2080-3-00), 50 

(C2342-1-02), 47 (C2337-15-2), 44 (C2076-2-00), 4 (BRS Clara), 64 (C2406-

03), 78 (F74-23-06), 73 (F88-01-05), 14 (C2553-01-06), 45 (C2080-3-00), 73 

(F88-01-05), 77 (F53-02-06) e 3 (Atlantic) e, em sentido oposto, os genótipos 

25 (Cascata) e 106 (Cupido). 

 
 
 

Figura 16. Dispersão de 108 genótipos de batata pela análise de componentes 
principais para as variáveis morfo-agronômicas na condição hídrica de seca, 
para as variáveis: Dias para iniciar o período de tuberização (DIT), peso seco 
de parte aérea (PSPA), número de tubérculos grandes (NTG), número de 
tubérculos pequenos (NTP),  número total de tubérculos (NTT), peso seco de 
tubérculos grandes (PSTG), peso seco de tubérculos pequenos (PSTP), peso 
seco total de tubérculos (PSTT) e peso médio de tubérculos (PMT). Pelotas, 
2016. 
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Variáveis Fisiológicas 

 A análise de componentes principais para os dados fisiológicos explicou 

72,23% da variação, sendo 46,43% no primeiro componente e 25,80% no 

segundo (Figura 17). 

Figura 17. Dispersão de 28 genótipos pela análise de componentes principais 
para as variáveis fisiológicas: conteúdo de clorofila (CC) aos 1DAE, 9DAE, 
13DAE e 1R, discriminação isotópica de carbono (DIC= ΔC) e ajuste osmótico 
(AO) aos 1DAE e 14DAE. Abreviatura das variáveis seguidas por 1=controle; 
2=seca. Pelotas, 2016. 

 

 As variáveis que mais contribuíram para a separação dos genótipos no 

primeiro componente foram CC 13DAS, CC 1DAS, CC 9DAS e CC R. No 
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segundo componente as variáveis que mais contribuíram foram ΔC no controle 

e, em sentido oposto a variável AO 14DAS. Os genótipos apresentaram ampla 

variação nos quatro componentes, sendo que os genótipos 45 (C2080-3-00), 

41 (C1750-15-95) e 73 (F88-01-05) apresentaram os maiores valores para CC, 

e se separaram dos demais no primeiro componente. E os genótipos 75 (F119-

01-06) e 62 (C2399-03) que apresentaram os maiores valores para 

discriminação de isótopos de carbono no controle, se separaram dos demais 

no segundo componente (Tabela 6). 

Tabela 6. Valores de autovetores das variáveis fisiológicas: ajuste osmótico 
(AO) no 1DAE e aos 14DAE, conteúdo de clorofila (CC) aos 1DAE, 9DAE, 
13DAE e 1R e para a variável discriminação isotópica de carbono (ΔC=DIC). 
DAE= dias após o estresse, R= remoção do estresse. Variáveis seguidas por 
1=controle e seguidas por 2=seca. CP1= primeiro componente principal; CP2= 
segundo componente principal. Pelotas, 2016. 

 CP1 CP2 
AO 14DAE -0.00583 -0.54954 

AO 1DAE -0.10447 -0.05426 

CC 13DAE 0.48784 -0.11495 

CC 1DAE 0.48257 0.08130 

CC 9DAE 0.50205 -0.02226 

CC R 0.48087 -0.17760 

ΔC 1 0.02018 0.63154 

ΔC 2 0.18571 0.49433 

 

 Correlações entre as variáveis   

 Variáveis Morfo-agronômicas: Observou-se correlação positiva e 

significativa entre as variáveis de produção de biomassa de parte aérea, raiz e 

estolão, em ambos os tratamentos, controle e seca, com correlação forte entre 

as variáveis: PSPA1 (1=controle) e PSPA2 (2=seca) x PSR de 0,70, PSPA1 e 

PSPA2 x PSE de 0,73 e PSR x PSE de 0,77.       

 As variáveis de produção de biomassa de tubérculos também 

apresentaram correlação positiva e significativa, destacando-se as variáveis 

NTG em ambas as condições hídricas, controle e seca, com correlação forte 

para PSTT (0,71), NTT (0,82) e PSTG2 (0,61). E correlação média com as 

variáveis NTP (0,58) e PSTG1 (0,58). A variável NTP, em ambas as condições 
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hídricas, apresentou correlação forte com PSTP1 (0,83) e PSTP2 (0,78) e 

correlação fortíssima com NTT (0,92). A variável PSTT apresentou correlação 

forte com PMT (0,61), PSTG1 (0,68) e PSTG2 (0,70) e correlação média com 

PSTP1 (0,37) e PSTP2 (0,39).         

 Destaca-se também as variáveis de produção de tubérculos com as 

variáveis de biomassa de parte aérea, raiz e estolão, com correlação média a 

variável PSTT e PSR (0,56), PSTT e PSPA (0,42), NTG e PSPA (0,51), PSR 

(0,55) e PSE (0,49), NTT e PSPA (0,41), PSR (0,44) e PSE (0,42) (Figura 17).  

 Variáveis Fisiológicas: As variáveis relacionadas ao conteúdo de clorofila 

apresentaram correlação altamente significativa entre si. A variável CC 1DAE 

foi fortemente correlacionada com CC 9DAE (0,88), CC 13DAE (0,89), e CC R 

(0,79). Da mesma forma, CC 9DAE apresentou correlação forte com CC 

13DAE (0,89) e CC R (0,87). As variáveis CC 13DAE e CC R apresentaram 

correlação fortíssima (0,93).         

 A variável discriminação de isótopos de carbono no controle apresentou 

correlação negativa de média magnitude com o ajuste osmótico aos 14DAS 

(0,59) (Figura 17). 

 Variáveis Morfo-agronômicas x Fisiológicas: Dentre as variáveis 

avaliadas pode-se observar correlação positiva significativa entre a variável de 

produção de tubérculos (PSTT) com as variáveis de conteúdo de clorofila aos 

1DAE (0,45), 9DAE (0,45), 13DAE (0,53) e CC R (0,48), sendo consideradas 

de média magnitude. A variável de discriminação de isótopos de carbono 

apresentou correlação de média magnitude com a variável de peso seco de 

tubérculos pequenos na condição hídrica de seca (0,38) (Figura 18). 
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Figura 18. Correlação entre as variáveis: Dias para iniciar o período de 
tuberização (DIT), peso seco de parte aérea (PSPA), peso seco de raízes 
(PSR), peso seco de estolões (PSE), número de tubérculos grandes (NTG), 
número de tubérculos pequenos (NTP),  número total de tubérculos (NTT), 
peso seco de tubérculos grandes (PSTG), peso seco de tubérculos pequenos 
(PSTP), peso seco total de tubérculos (PSTT), conteúdo de clorofila (CC) aos 
1DAE, 9DAE, 13DAE E 1R,  discriminação de isótopos de carbono (DIC=ΔC) e 
ajuste osmótico (AO) aos 1DAE e 14DAE de 108 genótipos de batata. 
Abreviatura das variáveis seguidas por 1=controle; 2=seca. Barra de cores 
indica a magnitude da correlação. Pelotas, 2016. 
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1.4 Discussão 

  

 Para todos os caracteres morfo-agronômicos avaliados a interação 

genótipo x ambiente (GxE) foi significativa, indicando que os genótipos 

avaliados apresentam resposta diferencial dependendo da condição hídrica. A 

interação GxE ocorre quando há respostas diferenciadas dos genótipos 

testados em diferentes ambientes (CARVALHO et al., 2001). Esta interação 

poderá ser um fator prejudicial na seleção caso não seja apropriadamente 

detectada e mensurada, o que comprometeria os resultados do programa de 

melhoramento (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). O propósito de estudar a 

interação GxE é selecionar genótipos com alta estabilidade e ampla 

adaptabilidade. Um genótipo estável, é aquele que manifesta pequenas 

oscilações na sua performance quando cultivado em diferentes ambientes 

(RESENDE, 2007).          

 Os resultados do presente trabalho indicam que a maioria dos genótipos 

avaliados apresentaram grandes oscilações dentro dos dois ambientes 

avaliados, com reduções em torno de 50% para a maioria das variáveis, 

quando comparado ao controle com a seca, indicando que apresentam pouca 

estabilidade nestas condições. Os genótipos que apresentaram maior 

estabilidade, em caracteres relacionados à produção de massa de tubérculos, 

especificamente para a variável PSTT, quando comparados o controle com a 

seca, foram: 25 (Cascata), 107 (RM9825-05), 16 (CL20-01-06), 11 (BR3) e 28 

(MB-03) com reduções entre 20 e 30%. Entretanto, mesmo apresentando 

menores reduções, ou seja, sendo mais estáveis, em ambas as condições 

hídricas avaliadas, são genótipos que são menos produtivos quando 

comparado aos demais. 

 Resultados semelhantes de interação GxE, também foram observados 

em uma população diploide de batata, em que os genótipos avaliados 

apresentaram diferenças significativas entre o controle e o tratamento de seca 

para a maioria dos caracteres avaliados, sendo as diferenças genotípicas 

sempre dependentes da resposta ao estresse (ANITHAKUMARI et al., 2012).   

 Já para os caracteres fisiológicos, a interação GxE foi observada apenas 

para a variável discriminação de isótopos de carbono. Vale ressaltar que para 
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as variáveis conteúdo de clorofila e ajuste osmótico, foi avaliado um conjunto 

menor de genótipos podendo, desta forma, não ter sido possível observar essa 

interação, devido possivelmente a uma menor variabilidade intrínseca ao 

conjunto avaliado.         

 Para as variáveis morfo-agronômicas DIT e PSPA, e as variáveis 

relacionadas à produção de massa de tubérculos: NTG, NTP e PSTT, mesmo 

com a interação GxE significativa, os genótipos apresentaram o mesmo 

ranqueamento em ambas as condições, ou seja, independente da condição 

hídrica, controle ou seca, os genótipos ficaram na mesma posição, fato que 

indica a presença de interação do tipo simples. Segundo Carvalho et al., 

(2001), a interação GxE do tipo simples, ocorre quando duas cultivares 

respondem ao estímulo do ambiente no mesmo sentido, ou em sentido oposto, 

porém, com intensidade distinta. A interação do tipo simples é desejada pelo 

melhorista por resultar em maior estabilidade, visto que a produtividade de um 

genótipo ideal deve conter média a alta com comportamento relativamente 

estável ao longo das variações do ambiente, o que não é obtido com a 

interação do tipo complexa. A interação complexa denota a falta de correlação 

entre medidas de um mesmo genótipo em ambientes distintos e indica haver 

inconsistência na superioridade de genótipos com a variação ambiental 

(ROBERTSON, 1959), o que dificultará a seleção e recomendação destes 

genótipos (CARVALHO et al., 2001). 

 A interação do tipo complexa foi observada para as demais variáveis 

relacionadas à produção de massa de tubérculos: NTT, PSTG, PSTP, PMT e 

para a variável fisiológica ΔC, que dependendo da condição hídrica, controle ou 

seca, os genótipos apresentaram diferente posição no ranqueamento dos 

genótipos. A interação do tipo complexa pode ser dividida em interação 

complexa com decréscimo, e interação complexa com acréscimo. A interação 

complexa com decréscimo ocorre quando as cultivares respondem de forma 

diferenciada ao estímulo do ambiente, diminuindo o seu comportamento em 

consequência da mudança do ambiente, onde uma cultivar em um ambiente é 

superior e se torna inferior no segundo ambiente e, a cultivar inferior passa a 

ser superior no segundo ambiente, porém, ambas decrescem de um ambiente 

para o outro em produtividade. Já a interação complexa com acréscimo, as 
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duas cultivares respondem ao estimulo do ambiente de forma positiva, porém 

com intensidades distintas nos dois ambientes. Ou seja, a mudança no 

ambiente melhora efetivamente o comportamento de uma cultivar, no entanto, 

prejudica o comportamento da outra (CARVALHO et al., 2001).  

 Embora apresentando diferente posição no ranqueamento dos 

genótipos, para a maioria das variáveis relacionadas à produção de tubérculos, 

muitos dos genótipos que apresentaram as melhores posições na classificação, 

se mantiveram os mesmos, com destaque para os clones 2 (Yagana), 8 

(Pukara) e 48 (C2337-18-02), fato semelhante ocorreu com os piores 

genótipos, em ambas as condições hídricas. Fato que evidencia que a 

diferença observada possa ser em função do potencial genético de uma 

determinada cultivar e evidenciando a presença de interação complexa com 

decréscimo. Outro fator importante de ressaltar é que no germoplasma 

avaliado, a seleção baseou-se principalmente para caracteres de 

produtividade, qualidade e aparência de tubérculos, além da seleção para 

estresses bióticos, como por exemplo para resistência à doenças. Esta 

seleção, baseada principalmente para caracteres relacionados a produção de 

tubérculos, pode justificar a manutenção dos melhores genótipos para as 

variáveis relacionadas a produção de biomassa de tubérculos terem sido 

praticamente os mesmos em ambos os ambientes avaliados, controle e seca. 

Este fato foi discutido em uma revisão realizada por Tardieu (2012), que sugere 

que o melhoramento para aumentar o rendimento sob condições ótimas, 

também aumenta o desempenho da cultura sob condições de déficit hídrico. 

Porém, segundo Cabello et al. (2014), embora a herdabilidade moderada e a 

alta variância genética encontradas nos caracteres de rendimento, sugerindo 

considerar a seleção direta para rendimento, o baixo valor de herdabilidade e 

de variância genética aditiva sob estresse de seca indicam que a seleção para 

rendimento provavelmente será baixa nestas condições, enfatizando a 

necessidade de usar caracteres morfo-fisiológicos relacionados à tolerância a 

seca como critério indireto de seleção.  

 A correlação entre as variáveis pode ser considerada uma importante 

ferramenta como critério de seleção indireta. A estimativa dos coeficientes de 

correlação permite ao melhorista o conhecimento das respostas que ocorrem 
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em um caráter quando se realiza a seleção em outro caráter a ele 

correlacionado, podendo ser positiva ou negativa (RAMALHO et al., 2000; 

CARVALHO; LORENCETTI; BENIN 2004). Os caracteres que apresentaram 

correlações negativas indicam que a seleção para uma variável conduz a uma 

resposta contraria da outra (CARVALHO; LORENCETTI; BENIN, 2004), como 

foi o caso das variáveis ΔC e AO 14DAE, especificamente para os genótipos: 

75 (F119-01-06) e 62 (C2399-03).        

 O ajustamento osmótico reduz a sensibilidade dos processos 

dependentes de turgor, como o crescimento e atividade estomática, enquanto 

ocorre a diminuição do potencial da água (DANESHMAND et al., 2010). O alto 

ajustamento osmótico causa atraso no fechamento estomático e isto pode ser 

considerado uma vantagem para uma alta assimilação fotossintética em 

condições de limitações de água (ZIVCAK et al., 2009; AFSHARI-

BEHBAHANIZADEH et al., 2014). As folhas que são capazes de realizar 

ajustamento osmótico mantêm a turgidez em potenciais hídricos mais baixos, o 

que lhes permite continuarem a crescer, permitindo sob determinadas 

condições a depender do genótipo a manutenção da abertura estomática 

durante mais tempo (TAIZ; ZEIGER, 2013). Fato que poderia justificar a 

correlação negativa entre as variáveis de AO e ΔC, que, entre outros fatores, a 

variável ΔC é dependente da abertura estomática para realizar fotossíntese e 

consequentemente acumular mais carbono. A diminuição do potencial osmótico 

em reposta ao déficit hídrico pode resultar de uma concentração passiva de 

solutos, como consequência da desidratação da célula, ou da acumulação ativa 

de solutos, mas só esta última pode ser considerada como ajuste osmótico 

(PATAKAS et al., 2002). Apesar de ser considerado um importante mecanismo 

de tolerância ao déficit hídrico, o ajuste osmótico pode não aumentar a 

produtividade das plantas, mas possibilita a continuação do seu 

desenvolvimento em condições de estresse (TAIZ; ZEIGER, 2013; SERRAJ; 

SINCLAIR, 2002).         

 Trabalhando com batata, em condição de déficit hídrico, Vos e Haverkort 

(2007) sugeriram que não há evidencia para ajustamento osmótico, por outro 

lado, outros estudos têm indicado a importância desta variável no 

melhoramento para tolerância a seca (JEFFERIES, 1993; LEVY, 2013).  Neste 
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trabalho, pode-se observar que alguns genótipos que apresentaram 

ajustamento osmótico no primeiro dia após o estresse, como 52 (C2357-1-02), 

1 (Agria), 41 (C1750-15-95), 64 (C2406-03), 54 (C2360-14-02), 73 (F88-01-05), 

55 (C2360-16-02) e 45 (C2080-3-00), e os que apresentaram ajustamento 

osmótico aos 14DAE: 70 (Desiree), 46 (C2337-06-02), 43 (C1940-1-98), 55 

(C2360-16-02), 69 (Cota), 41 (C1750-15-95), 40 (C1740-11-95), e o genótipo 

55 (C2360-16-02) que apresentou um ajustamento osmótico nas duas datas de 

avaliação e é um dos clones que ficou na posição superior do ranqueamento 

para a variável PSTT, indicando, possivelmente, o AO ser um mecanismo de 

tolerância ao déficit hídrico. 

 Forte correlação foi observada nos caracteres relacionados à produção 

de massa de tubérculos, com destaque para os genótipos: 48 (C2337-18-02), 

73 (F88-01-05), 55 (C2360-16-02), 64 (C2406-03), 45 (C2080-3-00) e 6 

(Pérola) que apresentaram os maiores valores para um grande número de 

variáveis relacionadas a produção de tubérculos. As variáveis relacionadas à 

produção de biomassa de parte aérea, raiz e estolão, apresentaram correlação 

significativa entre elas, com destaque para os genótipos: 46 (C2337-06-02), 91 

(Todo Ano), 17 (2CRI-11-4978), 23 (F-102-22-07) e 53 (C2360-07-02).  

 Pode-se observar que os genótipos que apresentaram os maiores 

valores quanto à produção de biomassa de parte aérea, raiz e estolões foram 

aqueles genótipos tardios para o inicio do período de tuberização, com 

destaque para os genótipos: 34 (9846-1), 16 (CL20-01-06), 23 (F-102-22-07), 9 

(2AC999-263) e 107 (RM9825-05). Da mesma forma, genótipos que 

começaram precocemente a produção de tubérculos (DIT) foram os que 

apresentaram os menores valores de caracteres relacionados à produção de 

biomassa de parte aérea, raiz e estolão, com destaque para os genótipos: 29 

(Ágata), 78 (F74-23-06), 60 (C2397-03), 94 (Yaguari) e 22 (F-38-02-07).  

 Embora a correlação entre PSTT e ΔC não tenha sido significativa, 

alguns genótipos que ficaram entre as melhores posições para PSTT também 

apresentaram os melhores resultados para a variável de discriminação de 

isótopos de carbono, como por exemplo o genótipo (73) F88-01-05 em ambas 

as condições, e os genótipos 2 (Yagana) no controle e 6 (Pérola) na seca. Da 

mesma forma, alguns genótipos que apresentaram os piores desempenhos 
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para PSTT, também obtiveram os menores valores de ΔC como foi o caso dos 

genótipos 16 (CL20-01-06), 28 (MB-03) e 39 (C1714-7-94).    

 A discriminação isotópica de carbono consiste em uma importante 

ferramenta na seleção de genótipos contrastantes para uma melhor eficiência 

no uso da água em condições de déficit hídrico para plantas com metabolismo 

C3. Em condições de estresse hídrico os valores de ΔC devem ser menores, 

como resultado do fechamento estomático, levando assim a uma menor 

produtividade, podendo a discriminação isotópica ser associada com a 

eficiência do uso da água (FARQUHAR et al., 1989). E assim, desse modo, ser 

usada em programas de melhoramento como critério para seleção de 

genótipos tolerantes a seca (HENDERSON et al., 1998).     

 Também vale destacar a correlação positiva significativa das variáveis 

peso seco total de tubérculos com as avaliações de conteúdo de clorofila, 

destacando-se os genótipos 73 (F88-01-05), 45 (C2080-3-00), 64 (C2406-03), 

55 (C2360-16-02) e 6 (Pérola) que ficaram na posição superior do 

ranqueamento tanto para peso seco total de tubérculos, como nas avaliações 

de conteúdo de clorofila. Esse resultado está de acordo com demais trabalhos 

realizados na cultura da batata, onde os autores evidenciaram um mecanismo 

de stay-green relacionados à produção de tubérculos (JENSEN et al., 2010; 

YACTAYO et al., 2013; RAMÍREZ et al., 2014; ROLANDO et al., 2015). As 

clorofilas são pigmentos que refletem a cor verde e estão diretamente 

associadas com o potencial da atividade fotossintética. A alta eficiência 

fotossintética pode levar ao incremento de produtividade agrícola, e essa 

relação está diretamente relacionada com o aproveitamento da radiação 

disponível por esses pigmentos (BERNARDES, 1987).  

 Pode-se observar, neste trabalho, que os genótipos que apresentaram 

os melhores valores para caracteres relacionados à massa de tubérculos não 

são os mesmos que apresentaram os melhores valores de biomassa de parte 

aérea, raízes e estolões, alguns inclusive com as melhores classificações para 

PSPA apresentaram os piores desempenhos quanto à produção de tubérculos, 

indicando um direcionamento diferencial da biomassa, em que a planta a qual 

investe muito em produção de parte aérea para tolerar à seca acaba por 

produzir menos tubérculos, com destaque para o genótipo 91 (Todo Ano) para 
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as variáveis PSPA, PSE e PSR, e o genótipo 105 (CL20-01-06) apenas para 

PSPA, que ficaram entre as melhores posições para estas variáveis e os 

menores valores para PSTT. As variáveis de produção de biomassa de parte 

aérea, raiz e estolão e de massa de tubérculos também estiveram 

correlacionadas com o ciclo, porém em sentidos opostos. Ou seja, aqueles 

genótipos precoces quanto ao inicio do período de tuberização foram os que 

mais produziram tubérculos e menos parte aérea, ao passo que genótipos 

tardios foram os que apresentaram os melhores valores para caracteres de 

biomassa de parte aérea, raiz e estolão e os piores desempenhos para 

biomassa de tubérculos, com destaque para os genótipos: precoces, que 

apresentam alto valor de PSTT: 6 (Pérola), 45 (C2080-3-00), 48 (C2337-18-02) 

e 70 (Desiree) e para os genótipos tardios para inicio do período de tuberização 

e baixo valor de PSTT: 28 (MB-03), 34 (9846-1) e 106 (Cupido).  Fato que 

está de acordo com Tardieu (2012) em que o desenvolvimento de cultivares 

com ciclo precoce de maturidade tem sido uma estratégia bem sucedida para 

que a cultivar consiga completar o seu ciclo antes que seja prejudicada pelo 

déficit hídrico, funcionando como um mecanismo de escape. Simulações in 

silico e experiências agronômicas mostram que o ciclo longo tende a melhorar 

o rendimento das cultivares em condições ótimas, isto porque aumenta a 

quantidade de luz interceptada (MONTEITH, 1977). Por outro lado, em 

condições de estresse hídrico de seca, há um decréscimo na produtividade, 

porque ocorre um esgotamento de água no solo antes do fim do ciclo da cultura 

(TARDIEU, 2012). Dessa forma, destaca-se no presente trabalho, a 

importância da variável de inicio do período de tuberização, que está 

negativamente relacionada aos caracteres de produção de massa de 

tubérculos. A importância do conhecimento da associação entre caracteres 

nos trabalhos de melhoramento se dá principalmente em caracteres de baixa 

herdabilidade. Assim, o caráter correlacionado com outro de alta herdabilidade 

e de fácil mensuração pode ser mais conveniente e conduzir a progressos mais 

rápidos para o melhoramento (CRUZ; REGAZZI, 1994).     

 Os resultados de decréscimo de herdabilidade apresentados neste 

trabalho de tese, com valores de reduções em torno de 50% para as variáveis 

de produção de massa de tubérculos estão de acordo com o trabalho realizado 
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por Cabello et al. (2014) com cultivares do grupo Andigena, em que os autores 

encontraram valores de herdabilidade moderados na condição de controle de 

0,41 e 0,68, e estes valores foram drasticamente reduzidos quando submetidos 

à seca, sendo observados valores de apenas 0,06 e 0,18. Demais trabalhos 

encontraram resultados semelhantes, onde a herdabilidade para rendimento de 

tubérculos apresentou decréscimo quando submetido ao déficit hídrico (BLUM 

1988; ROSIELLE; HAMBLIN 1981; BOLAÑOS; EDMEADES, 1996).  

 Os baixos valores de herdabilidade observados no presente trabalho, 

para a variável fisiológica de ajuste osmótico também foi observada por 

(WEHNER et al., 2015) trabalhando com cevada, onde os autores observaram 

valores de herdabilidade  variando de 0 no controle e 0,27 no estresse. A 

herdabilidade para a variável conteúdo de clorofila foi similar aos resultados 

observadas por Anithakumary (2012), diferindo significativamente apenas no 

início do estresse. Dentre as avaliações fisiológicas, a variável discriminação 

de isótopos de carbono foi a que apresentou maior herdabilidade, sendo o valor 

observado na seca maior do que no controle.     

 A herdabilidade varia de acordo com o background genético dos 

genótipos investigados, as condições sobre quais eles estão sendo avaliados e 

a acurácia e precisão dos dados fenotípicos. A acurácia dos caracteres 

secundários avaliados está relacionada com a precisão e repetibilidade com 

que próximas avaliações irão mostrar o mesmo resultado ou similar 

(TUBEROSA, 2012). No presente trabalho, embora para algumas variáveis os 

valores de herdabilidade tenham ficado baixos, os valores de acurácia 

encontrados foram de moderada a muito alta acurácia. A acurácia é um dos 

parâmetros mais relevantes para a avaliação da qualidade de um experimento, 

pois tem a propriedade de informar sobre o correto ordenamento das cultivares 

para fins de seleção e, também, sobre a eficácia da inferência acerca do valor 

genotípico da cultivar (RESENDE 2002). Tal parâmetro não depende apenas 

da magnitude da variação residual e do número de repetições, mas também da 

proporção entre as variações de natureza genética e residual associadas ao 

caráter em avaliação (RESENDE; DUARTE, 2007).    

 Com a realização deste trabalho de fenotipagem de 108 genótipos de 

batata do painel de diversidade do Programa de Melhoramento genético de 



72 

 

batata da Embrapa através dos valores genotípicos preditos foi possível fazer o 

ranqueamento dos melhores e dos piores genótipos para todos os caracteres 

avaliados neste estudo, e pode-se constatar que para a maioria das variáveis 

avaliadas os melhores genótipos se mantém os mesmos em ambas as 

condições hídricas avaliadas, com destaque para os genótipos: 48 (C2337-18-

02), 73 (F88-01-05), 45 (C2080-3-00), 64 (C2406-03), 2 (Yagana), 8 (Pukara) e 

6 (Pérola), pois estes genótipos apresentaram os melhores valores para um 

conjunto maior de variáveis, logo, recomenda-se os mesmos para serem 

utilizados em estudos de tolerância à seca, bem como, podem ser utilizados 

como genitores nos blocos de cruzamento visando o melhoramento genético 

para tolerância à seca. Em relação às variáveis avaliadas, destacam-se a 

variável morfo-agronômica PSTT que pode ser utilizada para avaliar a resposta 

de seleção direta de genótipos submetidos ao déficit hídrico e as variáveis 

fisiológicas de discriminação de isótopos de carbono e de conteúdo de clorofila 

podem ser utilizadas como caracteres indiretos de seleção para tolerância à 

seca. 
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Conclusões 

 As estimativas dos componentes da variância obtiveram redução 

significativa do controle para a seca. Da mesma forma a 

herdabilidade, que para todos os caracteres avaliados têm os valores 

reduzidos quando submetidos ao déficit hídrico, com exceção da 

variável discriminação de isótopos de carbono que apresenta 

herdabilidade alta em condição de déficit hídrico; 

 A variável resposta peso seco total de tubérculos pode ser utilizada 

como critério direto de seleção e as variáveis de conteúdo de clorofila   

e de discriminação de isótopos de carbono como critério de seleção 

indireta para estudos de tolerância à seca em batata;  

 Com a estimativa dos valores genotípicos para todos os genótipos 

avaliados nas duas condições hídricas, é possível identificar os 

genótipos que apresentam maior estabilidade em ambos os 

ambientes bem como fazer o ranqueamento dos mesmos para todos 

os caracteres, podendo dessa forma identificar os genótipos que se 

destacam para cada caráter. 
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Capítulo 2 

 

Estrutura populacional do germoplasma de batata (Solanum tuberosum L.) do 

programa de melhoramento genético da Embrapa com base em Single 

Nucleotide Polymorphism (SNPs) 

 

 

Resumo 

 

 O objetivo deste capítulo foi identificar a estrutura populacional do 

germoplasma que compõe o painel de diversidade do programa de 

melhoramento genético de batata da Embrapa. Foram genotipados 155 

genótipos, entre cultivares e clones avançados. Para a caracterização 

molecular foi utilizado um chip com 8303 SNPs (Single Nucleotide 

Polymorphism) da plataforma de genotipagem da Illumina Infinium Array. A 

dosagem alélica de cada SNP para cada genótipo foi estimada utilizando o 

pacote fitTetra, onde 73% dos SNPs avaliados foram considerados de boa 

qualidade, correspondendo a 6086 SNPs. Com base na informação de 

dosagem alélica foi identificada a estrutura genética do germoplasma avaliado, 

utilizando o software Structure. A análise identificou três sub-populações: I) 

genótipos diploides, pertencentes ao grupo Phureja; II) genótipos oriundos da 

cultivar Atlantic, com aptidão para processamento em forma de chips; III) 

germoplasma introduzido da Europa, englobando também as cultivares e 

clones avançados do programa de melhoramento da Embrapa e de instituições 

do Cone Sul, com genótipos que apresentam aptidão para consumo in natura e 

para processamento na forma de palitos.  

 

Palavras chave: Estrutura de população. Dosagem alélica. Genotipagem. 
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2.1 Introdução 

 

 A batata (Solanum tuberosum L.) é a terceira cultura alimentar mais 

importante no mundo, após o arroz e trigo, com uma produção anual global de 

cerca de 300 milhões de toneladas (FAOSTAT, 2014). A batata cultivada 

Solanum tuberosum ssp. tuberosum é um autotetraplóide (2n=4x=48) com 

herança tetrassômica. Nos autotetraplóides cada gene está representado 

quatro vezes, possibilitando a formação de cinco genótipos distintos em função 

do número de alelos dominantes: bbbb (nuliplex), Bbbb (simplex), BBbb 

(duplex), BBBb (triplex) e BBBB (quadriplex) (BRADSHAW, 1994; MASSA et 

al., 2015). 

  Com o lançamento do genoma da batata (POTATO GENOME 

SEQUENCING CONSORTIUM, 2011), e o desenvolvimento de ferramentas 

genômicas, como a plataforma de genotipagem com SNPs (HAMILTON et al., 

2011; FELCHER et al., 2012, DOUCHES et al., 2014) possibilitou se avaliar de 

forma sistemática a diversidade genética na batata cultivada para identificar 

regiões genômicas que contribuam para características agronômicas de 

interesse e para o desenvolvimento de marcadores moleculares para serem 

utilizados na seleção assistida (HIRSCH et al., 2013). 

 O melhoramento genético tem sido um dos grandes responsáveis pelos 

avanços na agricultura, com o desenvolvimento de cultivares superiores com 

maior produtividade e melhor adaptação aos ambientes adversos. O sucesso 

de qualquer programa de melhoramento genético depende, fundamentalmente, 

da variabilidade genética presente no germoplasma a fim de se obter progresso 

na seleção artificial. Como passo inicial do melhoramento é importante a 

caracterização da diversidade genética do germoplasma disponível (GUERRA; 

NODARI, 2001; CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).      

Uma das formas de estimar a variabilidade genética presente no 

germoplama é através da sua caracterização e, com posse dessa informação, 

realizar estudos com marcadores moleculares e de estrutura populacional. O 

conhecimento da estrutura de população do germoplasma também é de 

extrema importância em trabalhos de mapeamento associativo, em que 

inicialmente se examina a estrutura genética intrínseca da população para que, 
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somente após a correção para o efeito de grupo intra-populacional, sejam 

testadas as associações entre o marcador molecular e o caráter fenotípico 

(PRITCHARD et al., 2000).  

Entre as metodologias genético-estatísticas para inferência de estrutura 

de população, o método proposto por Pritchard et al. (2000) e implementado no 

software Structure é um dos mais usados em humanos, animais e plantas 

(KAEUFFER et al., 2000). Aplicações desse método já foram utilizadas em 

demais estudos de estrutura genética de batata (D'HOOP et al., 2010; HIRSCH 

et al., 2013).         

 Ferramentas biotecnológicas podem contribuir na caracterização do 

germoplasma utilizado pelos programas de melhoramento, bem como na 

escolha dos genitores. Desde o surgimento dos marcadores moleculares, as 

metodologias para a exploração dos polimorfismos de DNA têm sido alvo de 

grandes avanços, porém a maioria dessas aplicações tem sido desenvolvidas 

em espécies de plantas diploides em que a fundamentação teórica para análise 

e interpretação dos dados já está bem estabelecida (COMAI, 2005). Já em 

poliplóides, estas ferramentas são menos desenvolvidas, aliado ao fato de que 

muitos dos marcadores não permitem estimar o número de cópias de cada 

alelo em um determinado locus (GARCIA et al., 2013).    

 Atualmente, com as novas plataformas de genotipagem, que permitem 

aos pesquisadores a identificação de polimorfismos de nucleotídeo único 

(SNPs), considerados como marcadores moleculares de alta eficiência, pois 

podem detectar a dosagem alélica, sendo dessa forma, mais informativos para 

estudos em poliploides se comparados a marcadores que apenas detectam a 

presença/ausência de alelos. Entretanto, para explorar o potencial destas 

tecnologias, o primeiro passo é o desenvolvimento de métodos estatísticos 

para inferir sobre o número de cópias de cada alelo (SERANG et al., 2012).  

 Em diploides, como apenas três classes genotípicas são possíveis, 

torna-se mais fácil definir a dosagem alélica, mesmo quando uma classe 

genotípica não ocorre. Entretanto, com tetraploides este problema é mais 

complexo, pois pode ocorrer até cinco classes genotípicas o que torna a 

separação em classes de acordo com a dosagem alélica mais difícil (VOORIPS 

et al., 2011). 
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 Com o aumento da disponibilidade de marcadores cobrindo todo o 

genoma, torna-se essencial implementar um método de interpretação dos 

dados da genotipagem que possam caracterizar eficientemente a dosagem 

alélica em poliploides (CUENCA et al., 2013). Novos métodos estatísticos 

devem ser desenvolvidos para permitir uma melhor análise e compreensão dos 

dados neste novo cenário de genotipagem em larga escala que permitem a 

avaliação de SNPs no genoma (GARCIA et al., 2013).    

 Alguns programas estatísticos foram desenvolvidos para a identificação 

da dosagem alélica em poliploides, como por exemplo o SuperMASSA 

(SERANG et al., 2012; GARCIA et al., 2013) e do fitTetra que permite fazer 

inferência das cinco classes genotípicas possíveis em indivíduos tetraploides, 

como é o caso da batata, que podem variar de nuliplex a quadriplex (VOORIPS 

et al., 2011). Até então, não era possível diferenciar o heterozigoto, ou seja, 

genótipos simplex (AAAB), duplex (AABB), e triplex (ABBB) em tetraploides 

eram todos lidos em uma única classe como AB (HAMILTON et al., 2011). 

 O uso da informação da dosagem alélica em poliploides, aliados com a 

de estrutura populacional do germoplasma, e com o recente desenvolvimento 

de um pacote estatístico (GWASpoly) destinado para estudos de seleção 

genômica ampla, considerando a informação gerada pelas plataformas de 

genotipagem de SNPs (ROSYARA et al. 2016), irá impulsionar os estudos em 

espécies autopoliploides.       

 Considerando o exposto, o objetivo do presente trabalho foi identificar a 

estrutura populacional do germoplasma que compõe o painel de diversidade do 

programa de melhoramento genético de batata da Embrapa com base na 

informação de dosagem alélica oriunda da genotipagem com SNPs. 
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2.2 Material e Métodos 

 

Germoplasma 

 

 Foram analisados 151 genótipos de batata (Solanum tuberosum L.) que 

compõem o painel de diversidade do programa de melhoramento genético de 

batata da Embrapa. O painel é composto por genótipos selecionados com base 

em dados de genealogia e de características morfológicas e agronômicas de 

interesse do programa de melhoramento genético de batata. Dos 151 

genótipos, 20 são cultivares desenvolvidas por programas de melhoramento 

Nacionais, 25 são cultivares oriundas de outros países, sendo cinco da 

Alemanha, quatro da Argentina, uma do Canadá, seis do Chile, duas do Peru, 

três do Uruguai, três dos Estados Unidos, sete da Holanda, duas da Hungria e 

uma da Irlanda. Além dessas cultivares, compõem o painel 89 clones 

avançados do programa de melhoramento da Embrapa e sete clones 

avançados desenvolvidos por programas de outros países, sendo dois da 

França, dois do Peru, um do Chile, um dos EUA, um do México e uma 

variedade local (Todo Ano).  

 Para a análise, foram incluídos dois genótipos da Michigan State 

University para balizar os dados, sendo duas amostras da cultivar Atlantic e 

duas do clone DM1-3 516 R44 (referida como DM) que foi utilizado no 

sequenciamento do genoma da batata (THE POTATO GENOME 

CONSORTIUM, 2011), sendo este pertencente ao grupo Phureja (Solanum 

tuberosum spp phureja), totalizando 155 genótipos (Tabela 1).  

 

Tabela 1. Identificação, genealogia e país de origem dos 155 genótipos de 
batata genotipados com SNPs. Pelotas, 2016 

ID Genótipo Mãe Pai Classificação 
Ano de 
lançamento Origem 

1 R91121-17  ?  ? CA   Chile 

2 Achirana MPI61.375/23 B25.65 C desconhecido Argentina 

3 Agria Quarta Semlo C 1985 Alemanha 

4 Agata 52/72/2206 Sirco C 1990 Holanda 

5 All Blue desconhecida  C desconhecido EUA  

6 Arazati 387660.1 386464.7 C Desconhecido Uruguai 
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7 Asterix Cardinal VE70-9 C 1991 Holanda 

8 Atlantic  Wauseon Lenape C 1976 EUA 

9 Atlantic Wauseon Lenape C 1976 EUA 

10 Atlantic Wauseon Lenape C 1976 EUA 

11 B137 MB03 Monalisa CA   Brasil 

12 BR3 Record Record CA   Brasil 

13 Balmoral Ulster Dale OP3211/6 C 1989 Irlanda 

14 Baronesa Loman Loman C 1955 Brasil 

15 BRS Ana C1750-15-95 Asterix C 2007 Brasil 

16 BRS Clara White Lady Catucha C 2010 Brasil 

17 C1226-35-80 Monte Bonito AC-999-263-70 CA   Brasil 

18 C1311-11-82 Recent Herta CA   Brasil 

19 C1485-06-87 2CRI-1149-1-78 A-876-5-79 CA   Brasil 

20 C1485-16-87 2CRI-1149-1-78 A-876-5-79 CA   Brasil 

21 C1714-7-94 C1785-6-87 Atlantic CA   Brasil 

22 C1730-07-94 F58050 ND860-2 CA   Brasil 

23 C1740-11-95 C1226-35-80 Atlantic CA   Brasil 

24 C1750-15-95 C1485-16-87 Atlantic CA   Brasil 

25 C1786-7-96 Atlantic C1226-35-80 CA   Brasil 

26 C1883-22-97 ND860-2 XY-14 CA   Brasil 

27 C1940-1-98 C1730-7-94 2CRI-1149-1-78 CA   Brasil 

28 C2076-2-00 Santo Amor C92.187 CA   Brasil 

29 C2080-3-00 C91.640 88052 CA   Brasil 

30 C2337-06-02 White Lady N-140 CA   Brasil 

31 C2337-15-2 White Lady N-140 CA   Brasil 

32 C2337-18-02 White Lady N-140 CA   Brasil 

33 C2342-1-02 BP-1 N-140 CA   Brasil 

34 C2346-08-02 N-263-32 2CRI-1149-1-80 CA   Brasil 

35 C2357-1-02 N-263-32 Eliza CA   Brasil 

36 C2360-07-02 C1750-15-95 NYL-235-4 CA   Brasil 

37 C2360-14-02 C1750-15-95 NYL-235-4 CA   Brasil 

38 C2360-16-02 C1750-15-95 NYL-235-4 CA   Brasil 

39 C2362-02-02 Cristal NYL-235-4 CA   Brasil 

40 C2363-06-02 C1750-15-95 NYL-235-4 CA   Brasil 

41 C2364-05-02 C1226-35-80 NYL-235-4 CA   Brasil 

42 C2365-05-02 C1485-16-87 NYL-235-4 CA   Brasil 

43 C2397-03 NYL-235-4 Ona CA   Brasil 

44 C2398-03 NYL-235-4 Baraka CA   Brasil 

45 C2399-03 P161-3 Mirka CA   Brasil 

46 C2400-03 P161-3 Yagana CA   Brasil 

47 C2403-03 N-140 2CRI-1149-1-78 CA   Brasil 

48 C2406-03 BRS Eliza N-140 CA   Brasil 

49 C2504-08-06 C1750-15-95 C1883-22-97 CA   Brasil 
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50 C2514-05-06 C1786-9-96 C1890-1-97 CA   Brasil 

51 C2519-12-06 Asterix C1883-22-93 CA   Brasil 

52 C2524-03-06 C1786-9-96 C1883-22-97 CA   Brasil 

53 C2530-04-06 C1750-15-95 C1890-1-97 CA   Brasil 

54 C2550-04-06 CIP391.011.17 Cristal CA   Brasil 

55 C2551-02-06 CIP391.403.8 Cristal CA   Brasil 

56 C2553-01-06 CIP391.011.17 C1740-11-95 CA   Brasil 

57 C2569-01-06 CIP392.617.54 C1226-35-80 CA   Brasil 

58 C90.170  Serrana XY.4  CA   Peru 

59 C91.640  B71240.2 XY.16  CA   Peru 

60 Cerrito Alegre Bintje Baronesa C 1976 Brasil 

61 Caesar Monalisa Ropta B1178 C 1990 Holanda 

62 Chieftain IA-1027-18 LA1354 C 1966 EUA 

63 CL-02-05  ?  ? CA   França 

64 CL20-01-06 Caesar Caesar CA   Brasil 

65 CL69-05  ?  ? CA   França 

66 Canguçu Benedikta Delta C 1957 Brasil 

67 Cota Santo Amor Santo Amor C 2008 Brasil 

68 Cristina 
true potato seed 
CIP 

  C   Brasil 

69 Cristal CRI-420-12-60 CRI-368-8-60 C 1996 Brasil 

70 Cruza_148 Desconhecida   CA   México 

71 Cascata Bintje Baronesa C 1976 Brasil 

72 Catucha CRI1149-1-78 C999-263-70 C 1995 Brasil 

73 Cupido W72-22-496 Estima C 1995 Holanda 

74 Desiree Urgenta Depesche C 1962 Holanda 

75 DM1-3 516 R44           

76 DM1-3 516 R44           

77 Eliza Edzina Recent C 2002 Brasil 

78 Elvira Cliva 6430/1020 C 1981 Alemanha 

79 F-102-22-07 BRS Ana Caesar CA   Brasil 

80 F110-01-07 Asterix C1883-22-97 CA   Brasil 

81 F119-01-06 Cyklamen C1226-35-80 CA   Brasil 

82 F131-06-08 BRS Ana Caesar CA   Brasil 

83 F131-26-08 BRS Ana Caesar CA   Brasil 

84 F156-19-07 C1730-7-94 58.97-1 CA   Brasil 

85 F158-08-01 C2389-01-02 C1730-7-94 CA   Brasil 

86 F161-02-07 Rioja C1786-9-96 CA   Brasil 

87 F183-08-01 BRS Ana C2372-02-02 CA   Brasil 

88 F189-09-06 BP-1 C1883-22-97 CA   Brasil 

89 F208-01-06 C1787-14-97 Shepody CA   Brasil 

90 F21-09-07 White Lady C1750-15-95 CA   Brasil 

91 F22-01-08 C1730-7-94 Asterix CA   Brasil 
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92 F2306-23-08 Rioja BRS Eliza CA   Brasil 

93 F23-11-06 Rioja BRS Eliza CA   Brasil 

94 F2324-06 Rioja BRS Eliza CA   Brasil 

95 F31-05-08 Rioja C1316-8-82 CA   Brasil 

96 F-32-02-06 BP-1 C1730-7-94 CA   Brasil 

97 F-38-03-07 Rioja 2CRI-1149-1-78 CA   Brasil 

98 F80-03-06 White Lady C1750-2-95 CA   Brasil 

99 F81-01-06 Asterix C1750-15-95 CA   Brasil 

100 F82-02-07 BRS Eliza 5873-35 CA   Brasil 

101 F85-01-06 Rioja 2CRI-1149-1-78 CA   Brasil 

102 F88-01-05 Asterix 2CRI-1149-1-78 CA   Brasil 

103 F97-07-08 Eliza Pukara CA   Brasil 

104 F98-03-05 Asterix C1226-35-80 CA   Brasil 

105 Frital Serrana Katahdin C 1993 Argentina 

106 Yagana Hydra 904/61 C 1983 Chile 

107 Granola 3333/60 267.04 C 1975 Alemanha 

108 Yaguari Daisy  92324.1  C desconhecido Uruguai 

109 Ibituacu Jacy G5264 C desconhecido Brasil 

110 Rioja KE.7 1-71.17/6N+B C 1999 Hungria 

111 Ipora Achirana 7XY.1 C desconhecido Uruguai 

112 Karu Yagana Fanfare C 2002 Chile 

113 Ludmilla Diana Innovator C 2012 Alemanha 

114 RM9825-05  ?  ? CA   Brasil 

115 MB-03 BR63-76 XY-9 CA   Brasil 

116 MB-120-08 MB9846-01 MB-03 CA   Brasil 

117 MB-195-10 MB-03 384.515-01 CA   Brasil 

118 MB-51-01 MB9846-01 Baraka CA   Brasil 

119 MB-51-02 MB9846-01 Baraka CA   Brasil 

120 MB-52A-30 MB9846-01 Baraka CA   Brasil 

121 MB-57-32 MB9846-01 Baraka CA   Brasil 

122 MB-66-12 MB9846-01 Baraka CA   Brasil 

123 MB-84-02 MB-03 Baraka CA   Brasil 

124 MB-84-09 MB-03 Baraka CA   Brasil 

125 MB-90-02 MB9846-01 Asterix CA   Brasil 

126 MB-90-10 MB9846-01 Asterix CA   Brasil 

127 MB-90-46 MB9846-01 Asterix CA   Brasil 

128 Macaca ?  ? C desconhecido Brasil 

129 Monalisa Bierma Colmo C 1982 Holanda 

130 Monte Bonito Baronesa Hydra C 1985 Brasil 

131 MV329-14  ?  ? CA   Brasil 

132 Newen B 86.573.4 Amanda C desconhecido Argentina 

133 NYL2354 Hudson PI310925 CA   EUA 
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134 Ona Von Moreau707 3886/64 C 1990 Chile 

135 BRSIPR Bel Rioja C1740-11-95 C 2012 Brasil 

136 Pehuenche Desiree Mistura de pólen C 1990 Chile 

137 Piratini Delta Colorado C 1957 Brasil 

138 Pampeana MPI59.789/12 Huinkul C 1987 Argentina 

139 Panda UP0.35/17 W6858/8 C 1986 Alemanha 

140 Perola 2CRI-1149-1-78 Granola C 2000 Brasil 

141 Pukara Cleopatra Yagana C 1993 Chile 

142 Puren FA3541-1 Penobscot C 1993 Chile 

143 Shepody Bake-King F58050 C 1980 Canadá 

144 Santo Amor Konsuragis Baronesa C 1957 Brasil 

145 Santa Silvana Baronesa Baronesa C 1976 Brasil 

146 Spunta BEA USDA96-56 C 1968 Holanda 

147 Todo Ano ? C desconhecido Brasil 

148 Trapeira Baronesa Baronesa C 1985 Brasil 

149 WA.077/320 CR93.221 C93.154 C desconhecido Peru 

150 WA.104 LR93.120 C93.154 C desconhecido Peru 

151 White Lady KE.40 1-71.17/6N+B C 1994 Hungria 

152 2AC999-263 ?  ? CA   Brasil 

153 2CRI-1149-1-78 Recent C-1086-22-75 CA   Brasil 

154 3CRI-1316-8-82 Recent 2CRI-1149-1-78 CA   Brasil 

155 9846-1 391783-6 BP88166-5 CA   Brasil 

? = genealogia desconhecida 

 

Extração de DNA 

  

 O DNA foi extraído de folhas jovens coletadas individualmente de cada 

genótipo utilizando o kit de extração da Qiagen® (DNeasy Plant Mini Kits) 

seguindo as recomendações do fabricante. A quantificação das amostras foi 

realizada utilizando o espectrofotômetro NanoVue, sendo consideradas 

amostras de boa qualidade aquelas com concentração entre 50-100 ng/ml. 

 

Genotipagem 

 

 O DNA extraído foi enviado para o laboratório do programa de 

melhoramento genético de batata da Universidade do Estado de Michigan 

(MSU - Potato Breeding and Genetics Program). A genotipagem foi realizada 

com marcadores moleculares do tipo SNPs (Single nucleotide polymorphisms) 
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utilizando o Illumina iScan system. Foram avaliados 8303 SNPs da plataforma 

de genotipagem de SNPs da Illumina Infinium Array com cobertura de cerca de 

77% do genoma da batata. O chip de SNPs foi desenvolvido de acordo com o 

trabalho desenvolvido por Hamilton et al. (2011), com base no transcriptoma de 

seis cultivares de batata (Atlantic, Premier Russet, Snowden, Bintje, Kennebec 

e Shepody) e validados com duas populações de mapeamento diploide 

(FELCHER et al., 2012) que foram comparados com o genoma de referencia 

da batata (THE POTATO GENOME SEQUENCING CONSORTIUM, 2011).  

            

 

Discriminação da dosagem alélica - Modelo Tetraplóide 

  

 Com os dados de leitura de intensidade de sinal, resultante da 

genotipagem, foi utilizado um modelo de misturas para a discriminação da 

dosagem alélica dos 8303 SNPs avaliados pela Potato Illumina BeadChip, 

utilizando o algoritmo implementado no pacote fitTetra (VOORRIPS et al., 

2011).           

 A análise de dados para o SNP calling foi realizada no Laboratório de 

Genética e Estatística da Escola Superior de Agricultura 'Luiz de Queiroz' da 

Universidade de São Paulo (Esalq/USP).  

 

Estrutura de população 

 

 Após a determinação da dosagem alélica de cada SNP em cada 

genótipo pelo pacote fitTetra, foi realizada a análise de estrutura populacional, 

utilizado o software Structure v. 2.3.4 (PRITCHARD et al., 2000). O número de 

populações testadas foi de 1 a 7, com 200.000 interações, 20.000 de burn-in e 

com 10 repetições. Para determinar o número de subpopulações em que se 

divide o germoplasma avaliado utilizou-se o critério proposto por Evanno et al. 

(2005), através do programa Structure Harvester (EARL; VONHOLD, 2012) 
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2.3 Resultados e discussão 

 

 Da genotipagem dos 155 genótipos com o chip de 8303 SNPs, e 

utilizando o modelo de misturas para discriminação em cinco classes 

genotípicas com o uso do pacote estatístico fitTetra, 6086 SNPs foram 

considerados de boa qualidade, o que representa 73% dos SNPs avaliados. O 

algoritmo implementado no pacote fitTetra foi desenvolvido para a chamada 

genotípica de indivíduos tetraploides genotipados com marcadores bialélicos, 

como é o caso dos SNPs, a partir de valores de intensidade de sinal. O pacote, 

internamente, estabelece padrões de confiabilidade para cada marcador, 

eliminando assim SNPs de baixa qualidade e indivíduos cuja a intensidade do 

sinal não seja confiável (VOORRIPS et al., 2011). 

 Resultados da genotipagem do germoplasma da América do Norte, em 

um conjunto de 250 genótipos de batata, utilizando o mesmo chip de SNPs 

usado neste trabalho (Infinium 8303 Potato Array) e analisando os dados de 

intensidade de sinal utilizando o GenomaStudio software (Illumina, San Diego, 

CA), foram encontrados valores de SNPs de boa qualidade muito inferiores ao 

do presente trabalho considerando o modelo tetraplóide. Na genotipagem do 

germoplasma Norte Americano, os autores utilizaram duas abordagens, ambas 

utilizando o programa GenomaStudio, uma assumindo o modelo diploide, com 

três classes genotípicas para cada SNP (AA, AB e BB) e outra utilizando um 

modelo para tetraploides, considerando a dosagem alélica com as cinco 

classes genotípicas para cada SNP (AAAA, AAAB, AABB, ABBB e BBBB). A 

filtragem dos dados foi realizada para obtenção dos SNPs de boa qualidade, 

eliminando aqueles de baixa qualidade, ou seja, aqueles genótipos em que não 

foi possível determinar corretamente a que classe genotípica pertenciam, seja 

por baixa intensidade de sinal, porcentagem de dados perdidos maior que 20%, 

ou pela dificuldade de distinguir entre as três classes de heterozigotos (AAAB, 

AABB, ABBB) nos tetraploides. Após a filtragem, dos 8303 SNPs, 

permaneceram 6373 SNPs, considerando o modelo diploide e apenas 3763, 

considerando a dosagem alélica, correspondendo a apenas 45% dos SNPs 

avaliados (HIRSCH et al., 2013). Comparando o presente trabalho ao da 

avaliação do germoplasma Norte Americano, a utilização do pacote fitTetra 
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mostrou-se extremamente eficiente na discriminação da dosagem alélica, pois 

como relatado anteriormente, dos 8303 SNPs avaliados, 6086 foram 

considerados de boa qualidade correspondendo a 73% dos SNPs avaliados. 

 Com base na informação da dosagem alélica foi realizado o estudo de 

estrutura de população. Das sete populações testadas a análise Bayesiana 

mostrou que o número ideal de subpopulações, representado pelo valor de 

delta K, é de três subpopulações (Figura 1). 

 

  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 1. Número de subpopulações estimado pelo método de Evanno et al. 
(2005), com base na genotipagem de 155 genótipos de batata com 6086 
marcadores moleculares do tipo SNPs. Pelotas, 2016.  
 

 

 Considerando o K=3, foi possível identificar as subpopulações da 

seguinte forma: I) genótipos diploides, pertencentes ao grupo Phureja; II) 

genótipos oriundos da cultivar Atlantic, destinados para processamento na 

forma de chips; III) germoplasma introduzido da Europa, com aptidão para o 

mercado in natura e de processamento na forma de palitos, englobando as 

cultivares e clones avançados do programa de melhoramento de melhoramento 

de batata da Embrapa e de instituições do Cone Sul (Figura 2). 
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Figura 2. Estrutura populacional do painel de diversidade de batata da Embrapa composto por 155 genótipos, com base em 6086 
SNPs considerando a dosagem alélica do modelo tetraplóide com K=3. Cada barra vertical representa um individuo e a 
porcentagem de adesão a cada subpopulação. Subpopulação I: verde; Subpopulação II: azul; Subpopulação III: vermelho. Pelotas, 
2016. 
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 A subpopulação I foi composta exclusivamente pelas amostras 75 e 76, 

DM1-3 516 R44 (DM). O clone DM é diploide e pertence ao grupo Phureja 

(THE POTATO CONSORTIUM GENOME, 2011). Com exceção das duas 

amostras DM, os demais genótipos avaliados são do grupo Tuberosum 

(Solanum tuberosum spp tuberosum). No germoplasma, que inclui cultivares e 

clones avançados, a maioria apresenta um certo grau de introgressão deste 

germoplasma silvestre. Destes, 18 apresentam uma introgressão muito 

pequena, com valores entre 0,1 e 0,2%, sendo as três amostras de Atlantic (8, 

9 e 10), juntamente com as cultivares: 145 (Santa Silvana), 13 (Balmoral), 148 

(Trapeira), 135 (BRSIPR Bel), 14 (Baronesa) e 67 (Cota) e os clones 

avançados:  23 (C17401195), 100 (F82-02-07), 23 (C1740-11-95), 85 (F158-

08-01), 152 (2AC999-263), 95 (F31-05-08), 96 (F-32-02-06), 103 (F97-07-08).  

Por outro lado, alguns dos genótipos avaliados apresentaram maior 

introgressão do grupo Phureja, com valores entre 10 e 29%, sendo os 

genótipos: 28 (C2076-2-00), 111 (Ipora), 155 (9846-1), 118 (MB-51-01), 115 

(MB-03), 106 (Yagana), 114 (RM9825-05) e 70 (Cruza_148). 

 A subpopulação II foi formada pela cultivar Atlantic e por alguns clones 

avançados desenvolvidos pelo programa de melhoramento de batata da 

Embrapa, que apresentam em sua genealogia algum grau de introgressão da 

cultivar Atlantic, entre eles o 21 (C1714-7-94), 23 (C1740-11-95), 24 (C1750-

15-95), 25 (C1786-7-96), 36 (2360-07-02), 37 (C2360-14-02), 38 (C2360-16-

02), 49 (C2504-08-06) e 53 (C2530-04-06). A cultivar Atlantic é a mais plantada 

no mundo para processamento na forma de chips. É uma cultivar americana 

(USDA) resultado do cruzamento Wauseon x Lenape. A cultivar Lenape tem 

sido utilizada em cruzamentos visando cultivares com aptidão para 

processamento em forma de chips, pois apresenta resistência ao acúmulo de 

açúcares redutores quando armazenadas, derivada de espécie silvestre 

Solanum chacoense (AKELEY et al., 1968; HIRSCH et al., 2013). A espécie 

silvestre Solanum chacoense presente na genealogia de Atlantic é a fonte 

genética que esta contribuindo para a estruturação da subpopulação II. Esta 

subpopulação também é composta por clones avançados que apresentam 

resistência a murcha bacteriana, entre eles o 115 (MB-03), 116 (MB-120-08), 
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117 (MB-195-10), 118 (MB-51-01), 122 (MB-66-12), 123 (MB-84-02), 126 (MB-

90-10) e 127 (MB-90-46). 

 A subpopulação III concentra a grande maioria do germoplasma avaliado 

(69%), sendo composta por genótipos que apresentam em sua genealogia 

grande introgressão de germoplasma da Europa. Nesta subpopulação, 

encontram-se todas as cultivares lançadas pelo programa de melhoramento 

genético da Embrapa como a: Baronesa (14), BRS Clara (16), Cerrito Alegre 

(60), Cota (67), Cristal (69), Cascata (71), Catucha (72), Eliza (77), Macaca 

(128), Monte Bonito (130), BRSIPR Bel (135), Piratini (137), Pérola (140), 

Santo Amor (144), Santa Silvana (145), Todo Ano (147), Trapeira (148), e a 

maioria dos clones avançados desenvolvidos pelo programa de melhoramento 

de batata da Embrapa.  

 As cultivares de origem europeia, se destacam tanto para mercado 

fresco em função da aparência do tubérculo como a cultivar Agata (4), de 

origem Holandesa, que é cultivar mais plantada no Brasil, pois apresenta 

elevado rendimento, precocidade e boa aparência de tubérculos (PINTO et al., 

2010; FERNANDES et al., 2011), como a cultivar Asterix, também Holandesa 

usada para processamento na forma de palito, sendo a principal cultivar usada 

no Brasil na industria de palito pré-frito congelado.  Também compõem a 

subpopulação II as cultivares da Argentina: Achirana (2), Frital (105), Newen 

(132) e Pampeana (138), assim como do Chile: R91121-17 (1), Yagana (106), 

Karu (112), Ona (134), Pehuenche (136), Pukara (141) e Puren (142). 

 Esses resultados mostram que os programas nacionais de 

melhoramento genético de batata do Brasil, assim como dos países do Cone 

Sul (Brasil, Argentina e Chile), compartilham a mesma base genética. 

 Conforme mencionado anteriormente, a maioria dos genótipos avaliados 

encontram-se na subpopulação III. Isso se justifica pelo fato de que a produção 

de batata no Brasil é voltada principalmente para o mercado in natura, que 

requer tubérculos de boa aparência externa (POPP, 2005), justificando a 

maioria dos genótipos avaliados terem sido agrupados nessa subpopulação, ou 

seja, por muito tempo o melhoramento baseou-se numa seleção visando o 

mercado in natura, bem como pela utilização de germoplasma de origem 

europeia nos cruzamentos, logo, a maioria dos clones avançados 
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desenvolvidos pelo programa de melhoramento ficaram como pertencentes a 

esta subpopulação. Por outro lado, a demanda por batata processada, 

principalmente na forma de pré-fritas congeladas está aumentando, isso se 

deve as mudanças no hábito alimentar e pela necessidade de obter comida 

semipronta e de boa qualidade. A ampliação da indústria de processamento de 

batata está limitada pela quantidade e qualidade da matéria prima (PEREIRA et 

al., 2003; BISOGNIN, 2012).  

  Considerado um coeficiente de adesão ≥ 50%, dos 155 genótipos 

avaliados, dois genótipos ficaram na subpopulação I, 34 genótipos na 

subpopulação II (22%) e 107 ficaram agrupados na subpopulação III, 

correspondendo a 69% do germoplasma avaliado e doze genótipos foram 

considerados não estruturados (12%), ou seja, estes genótipos podem ser 

considerados uma mistura de subpopulações (Figura 3). 

  

 

Figura 3. Porcentagem de adesão dos 155 genótipos avaliados em cada 
subpopulação, considerando um coeficiente de adesão ≥50% e K=3. Pelotas, 
2016. 
 
 

 Também foi avaliado o K=4 na tentativa de identificar alguma tendência 

de estruturação do grande grupo de base europeia. Considerando o K=4, que 

foi o segundo melhor valor de delta K pelo Método de Evanno (Figura 1), pode-

se observar que as subpopulações I e II permanecem as mesmas do K=3. Já a 

subpopulação III, dividiu-se em duas subpopulações subpopulação III e IV 

(Figura 4). 
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Figura 4. Estrutura populacional do painel de diversidade de batata da Embrapa composto por 155 genótipos, com base em 6086 
SNPs considerando a dosagem alélica do modelo tetraplóide com K=4. Cada barra vertical representa um individuo e a 
porcentagem de adesão a cada subpopulação. Subpopulação I: verde; Subpopulação II: azul; Subpopulação III: vermelho. Pelotas, 
2016. 
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 Considerando uma porcentagem de adesão ≥50%, dos 155 genótipos 

avaliados, dois ficaram na subpopulação I (verde), 23 (15%) na subpopulação II 

(azul), 19 (12%) na subpopulação III (vermelho), 40 (26%) na subpopulação IV 

(amarelo) e 71 genótipos, que corresponde a 46% do germoplasma avaliado 

ficaram não estruturados. 

  

 

 Figura 5. Porcentagem de adesão dos 155 genótipos avaliados em cada 
subpopulação, considerando um coeficiente de adesão ≥50% e K=4. Pelotas, 
2016. 
 

 Com a subdivisão do germoplasma em quatro subpopulações pode-se 

confirmar que a grande maioria do germoplasma avaliado é não estruturado.

 Estudos prévios, com um conjunto em comum do germoplasma avaliado 

neste trabalho de tese, embora com outra classe de marcadores moleculares, 

(SSR) e uma menor cobertura do genoma da batata, os resultados observados 

foram semelhantes, não havendo uma estrutura definida do germoplasma de 

batata utilizado pelo programa de melhoramento da Embrapa (ROHR, 2012). 

 Resultados semelhantes foram encontrados por diferentes grupos de 

pesquisa ao redor do mundo, na América do Norte um estudo com um painel 

de diversidade de 250 genótipos de batata, composto por espécies silvestres, 

genetic stocks, e cultivares de batata com data de lançamento de 1857 a 2011, 

avaliados com o mesmo conjunto de SNPs do presente trabalho, os autores 

observaram a presença de quatro subpopulações no germoplasma avaliado, 
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sendo um grande grupo com as cultivares tetraploides, o outro grupo de 

cultivares tetraploides com genótipos que apresentavam aptidão para a 

produção de chips (industria/processamento), grupo formado pelas genetic 

stocks e um grupo formado pelas espécies silvestres e diploides e genetic 

stocks (HIRSCH et al., 2013).        

 Outro estudo de estrutura de população, de germoplasma de batata 

proveniente do Quênia, da Europa, do Peru e também de origem 

desconhecida, não houve a formação de sub-grupos, não havendo estrutura no 

germoplasma avaliado (LUNG'AHO et al. 2011). Da mesma forma, o trabalho 

desenvolvido por Gebhardt et al. (2004), que ao avaliarem um conjunto de 600 

cultivares e clones avançados de batata não encontraram evidências de 

estrutura genética na população avaliada e sugerem que no melhoramento de 

batata, o número de gerações meióticas é insuficiente para permitir uma sub-

divisão no germoplasma.         

 Na Holanda, também não foi observada estrutura populacional 

significativa ao analisarem uma coleção de germoplasma representativa da 

variabilidade genética de batata utilizada pelos programas de melhoramento. 

Apenas foram observados fragmentos individuais, formando subgrupos, em 

proximidade a algum locus de introgressão para alguma fonte de resistência, a 

base do grupo Phureja (D’HOOP et al. 2010).       

 Todos esses trabalhos citados, estão de acordo com o presente 

trabalho, ou seja, não se pode observar uma estrutura definida da população, 

apenas a formação de subpopulação entre os genótipos avaliados com aptidão 

para processamento em forma de chips ou para o mercado in natura. Isto se 

deve, em grande parte, ao estreitamento da base genética da cultura, e ao fato 

de que muitos caracteres são considerados na seleção de novas cultivares de 

batata, sendo um desafio identificar genótipos com características superiores. 

Conjuntamente a isso, vale ressaltar que os atuais esforços do melhoramento 

genético da batata são baseados quase que exclusivamente na seleção 

fenotípica de populações desenvolvidas para os mercados in natura e de 

processamento, além de introgressões de germoplasma silvestre e de 

manipulações quanto ao nível de ploidia. Devido à depressão endogâmica, 

fenótipos superiores são selecionados na geração F1, e os clones são 
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avaliados por cerca de 10 a 15 anos. Logo, a recombinação genética ocorrida 

durante a meiose é fixada sem oportunidade de nova recombinação genética 

ou de grandes mudanças durante os subsequentes anos de avaliação 

(HIRSCH et al., 2013).        

 Com a realização deste trabalho foi possível verificar a estrutura da 

população do painel de diversidade do programa de melhoramento genético de 

batata da Embrapa, onde verificou-se que o germoplasma avaliado dividiu-se 

em três subpopulações: subpopulação I: formado por genótipos do grupo 

Phureja, representando a potencial fonte de resistência a estresses bióticos e 

abióticos. Subpopulação II: representando o germoplasma para processamento 

na forma de chips com grande influência da espécie Solanum chacoense. 

Subpopulação III:  com a grande maioria do germoplasma, com predominancia 

do germoplasma europeu.        

 Com os resultados da genotipagem do painel de diversidade do 

programa de melhoramento de batata da Embrapa, foi possível determinar a 

estrutura de população que levou em conta a dosagem alélica. Esta informação 

será útil, para futuramente realizar trabalhos de seleção genômica ampla neste 

painel. Visto que, recentemente foi desenvolvido um software para fazer 

inferência a esse nível, que considera a dosagem alélica em espécies 

autopoliplóides, o GWASpoly, pacote implementado no R, tem a habilidade de 

diferenciar os tipos de ação gênica, incluindo aditividade e dominância 

(ROSYARA et al., 2016).         

 Muitos avanços já foram realizados, na busca de compreender a base 

genética de poliploides, e considerando a inferência da dosagem alélica a nível 

de SNPs, bem como o desenvolvimento de novas tecnologias de avaliação 

dessa informação, associadas a uma robusta fenotipagem, muitos avanços 

poderão ser feitos nos próximos anos, em espécies poliplóides como é o caso 

da batata. 
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2.4 Conclusão 

 

 O painel de diversidade avaliado divide-se em três subpopulações, uma 

com o grupo Phureja, outra subpopulação com germoplasma para 

processamento na forma de chips com grande influencia da espécie silvestre 

Solanum chacoense e a maioria do germoplasma avaliado compõem a 

subpopulação III, composto por germoplasma de base europeia destinado ao 

mercado in natura e para processamento na forma de palito pré-frito. 
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3 Considerações finais 

 

 A realização deste trabalho de caracterização de genótipos submetidos 

ao déficit hídrico contribuiu para o fortalecimento do Programa de 

melhoramento genético de batata da Embrapa, pois pela primeira vez foi 

avaliado um conjunto tão grande de genótipos submetidos ao déficit hídrico. 

Com estas informações de caracterização tanto ao nível morfo-agronômico 

quanto fisiológico do germoplasma e a estimação dos valores genotípicos 

preditos que, conforme explicado anteriormente, é um valor considerado livre 

de outras influências que não seja a genotípica, logo, caso estes genótipos 

sejam avaliados futuramente, estes resultados poderão se repetir.   

 Dessa forma, os genótipos considerados tolerantes, ou genótipos que 

apresentaram os melhores resultados quando avaliados na condição de déficit 

hídrico, neste trabalho, poderão ser utilizados como genitores para comporem 

os blocos de cruzamento visando o desenvolvimento de cultivares que 

apresentem tolerância à seca.        

 Outra consideração importante a se fazer, é quanto à presença de 

variabilidade genética dentro do germoplasma avaliado, isto pode ser 

observado pela grande amplitude de variação observada nos caracteres 

avaliados para tolerância à seca.  Dentre os caracteres avaliados, destaca-se a 

variável morfo-agronômica de peso seco total de tubérculos que está 

diretamente relacionada com a produção de tubérculos e as variáveis de 

conteúdo de clorofila e de discriminação de isótopos de carbono que podem 

ser utilizadas como critério para seleção indireta para tolerância a seca.  

 O segundo capítulo revelou a estrutura genética do germoplasma de 

batata da Embrapa considerando a informação da dosagem alélica utilizando o 

modelo tetraplóide. A inferência da dosagem alélica a nível de SNPs, aliado ao 

desenvolvimento de novas tecnologias de avaliação dessa informação, 

associadas a uma robusta fenotipagem, muitos avanços poderão ser feitos nos 

próximos anos, logo, neste trabalho de tese um importante passo foi dado para 

avançar nos estudos de tolerância à seca e implementar essa informação no 

programa de melhoramento genético de batata, visando a tolerância à seca.  
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6 Apêndice 

 

Tabela 1. Médias preditas e ranqueamento dos genótipos quanto ao início do 
período de tuberização (DIT) e para as variáveis relacionadas com 
a produção de biomassa: peso seco da parte aérea (PSPA), de 
peso seco de raiz (PSR) e peso seco de estolão (PSE). Variável 
seguida por 1= controle; 2=seca. Pelotas, 2016.  

ID DIT1 DIT2 Ordem PSPA1 PSPA2 Ordem PSR1 Ordem PSE1 Ordem 

1 53.86 53.09 91 53.63 14.61 48 5.36 53 1.78 87 

2 52.12 51.82 96 79.39 19.03 25 7.74 16 3.20 37 

3 56.83 55.26 78 39.38 12.17 69 6.50 26 1.98 81 

4 57.12 55.48 73 61.12 15.89 44 5.92 40 2.61 56 

5 52.88 52.38 93 24.19 9.56 91 5.29 54 2.07 80 

6 49.39 49.82 105 34.10 11.26 78 3.59 80 1.75 88 

7 52.75 52.28 94 57.73 15.31 45 4.46 66 1.54 92 

8 56.69 55.17 79 56.19 15.05 46 4.27 70 3.51 27 

9 66.68 62.47 9 117.65 25.59 9 6.12 37 3.96 23 

10 59.51 57.23 57 110.45 24.35 12 9.32 11 3.29 33 

11 64.67 61.00 13 81.56 19.40 23 6.53 24 2.99 42 

12 64.97 61.22 12 46.81 13.44 57 3.21 84 1.30 98 

13 66.74 62.51 8 102.18 22.93 14 14.57 1 6.97 11 

14 59.76 57.40 55 43.11 12.81 62 2.76 92 2.17 75 

15 63.49 60.13 20 52.59 14.43 50 4.61 61 2.47 63 

16 68.19 63.57 3 129.89 27.69 6 6.00 38 3.20 35 

17 64.67 61.00 14 142.68 29.88 4 11.53 5 9.35 5 

18 60.93 58.26 47 73.79 18.07 32 4.47 65 2.95 44 

19 58.17 56.24 66 29.53 10.48 87 3.67 78 1.34 97 

20 59.44 57.17 58 75.52 18.36 29 4.24 71 8.15 7 

21 57.09 55.46 74 44.71 13.08 58 5.21 55 1.88 84 

22 50.77 50.83 101 10.82 7.27 107 2.92 89 1.46 94 

23 67.76 63.25 5 118.67 25.76 7 9.54 9 8.74 6 

24 60.61 58.03 49 67.56 17.00 34 4.59 62 1.06 104 

25 59.96 57.55 53 23.09 9.37 93 2.64 95 3.02 41 

26 53.24 52.64 92 26.99 10.04 90 3.00 87 3.20 38 

27 61.46 58.65 39 66.51 16.82 37 5.47 50 10.61 3 

28 68.62 63.89 2 82.97 19.64 22 2.42 97 1.82 85 

29 50.26 50.46 103 16.04 8.17 99 2.15 100 2.12 78 

30 57.00 55.39 77 16.92 8.32 98 1.82 104 1.11 101 

31 61.24 58.49 41 86.41 20.23 21 7.06 18 7.87 8 
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32 54.65 53.67 89 14.79 7.95 103 1.69 105 1.46 95 

33 56.25 54.84 81 77.25 18.66 28 7.00 20 4.48 18 

34 68.04 63.46 4 141.70 29.71 5 6.44 27 3.26 34 

35 64.65 60.99 15 145.81 30.42 3 9.75 7 2.63 53 

36 51.97 51.71 97 54.46 14.75 47 8.15 15 2.36 67 

37 60.64 58.05 48 23.44 9.43 92 2.61 96 2.21 73 

38 57.58 55.82 69 29.63 10.50 86 3.28 83 2.52 59 

39 61.97 59.02 36 17.85 8.48 96 2.01 103 0.83 106 

40 62.15 59.15 27 39.01 12.10 70 6.60 23 3.34 31 

41 61.97 59.02 35 62.38 16.11 43 5.44 51 1.81 86 

42 57.25 55.57 72 29.29 10.44 88 4.37 67 1.09 102 

43 62.39 59.33 26 51.70 14.28 51 5.43 52 1.08 103 

44 61.97 59.02 37 38.58 12.03 73 3.19 85 2.35 68 

45 56.23 54.82 82 43.84 12.93 60 5.69 43 1.02 105 

46 62.97 59.75 24 187.42 37.55 1 13.54 2 12.93 1 

47 60.94 58.27 46 47.52 13.56 55 5.54 45 1.96 82 

48 58.00 56.12 67 101.17 22.76 15 8.30 13 7.33 10 

49 54.04 53.22 90 42.93 12.78 63 6.52 25 2.66 52 

50 63.28 59.98 23 112.19 24.65 11 5.12 56 2.56 58 

51 61.10 58.39 44 41.49 12.53 65 4.34 69 2.61 55 

52 59.02 56.87 60 43.12 12.81 61 5.49 49 3.03 40 

53 64.31 60.73 18 118.51 25.74 8 8.28 14 7.73 9 

54 58.00 56.12 68 38.83 12.07 71 5.50 47 3.70 25 

55 62.11 59.13 33 103.67 23.19 13 11.70 4 6.93 12 

56 66.21 62.12 10 89.86 20.82 18 9.43 10 9.44 4 

57 57.38 55.67 71 9.55 7.05 108 4.56 63 0.63 107 

58 63.49 60.13 21 67.01 16.91 36 6.31 32 6.01 13 

59 59.66 57.33 56 17.80 8.47 97 2.09 101 0.37 108 

60 51.60 51.44 99 15.53 8.08 102 1.62 107 4.05 22 

61 60.47 57.93 50 28.48 10.30 89 2.97 88 1.14 99 

62 51.93 51.68 98 13.37 7.71 105 1.67 106 2.26 71 

63 55.02 53.94 88 81.03 19.31 24 7.36 17 5.44 16 

64 61.76 58.87 38 40.56 12.37 68 6.43 28 3.53 26 

65 62.13 59.14 30 51.36 14.22 52 4.35 68 2.69 50 

66 63.91 60.44 19 47.36 13.54 56 4.22 72 3.35 30 

67 55.79 54.50 86 11.65 7.41 106 0.19 108 2.24 72 

68 60.97 58.29 45 31.27 10.78 81 5.86 41 1.53 93 

69 66.02 61.98 11 93.79 21.50 16 6.39 31 5.80 14 

70 55.59 54.36 87 63.41 16.29 39 4.75 60 2.76 47 

71 56.07 54.71 83 79.26 19.01 26 5.03 57 2.60 57 

72 58.88 56.76 61 35.30 11.47 77 6.28 33 1.41 96 
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73 61.97 59.02 34 90.39 20.91 17 9.68 8 5.76 15 

74 62.80 59.63 25 63.38 16.28 40 10.37 6 5.20 17 

75 48.95 49.50 106 20.92 9.00 94 6.27 34 1.91 83 

76 62.13 59.14 29 62.86 16.19 41 6.26 35 2.71 49 

77 48.75 49.36 107 18.14 8.53 95 4.82 58 1.66 90 

78 48.57 49.22 108 15.98 8.16 100 2.74 93 1.13 100 

79 60.05 57.62 52 72.59 17.86 33 7.04 19 4.45 19 

80 62.13 59.14 31 88.18 20.53 19 9.00 12 2.48 62 

81 51.22 51.16 100 40.61 12.38 67 3.47 82 2.16 76 

82 57.01 55.40 76 15.71 8.11 101 3.09 86 2.27 70 

83 61.11 58.39 43 86.41 20.23 20 4.52 64 2.95 43 

84 59.34 57.10 59 44.70 13.08 59 5.77 42 2.15 77 

85 61.11 58.39 42 75.08 18.29 30 5.66 44 4.06 21 

86 58.59 56.55 65 62.53 16.14 42 4.79 59 2.37 65 

87 58.86 56.75 63 40.97 12.44 66 2.72 94 2.37 66 

88 57.09 55.45 75 42.79 12.75 64 5.95 39 3.32 32 

89 52.51 52.10 95 34.00 11.25 79 4.11 73 1.58 91 

90 67.15 62.81 7 73.98 18.10 31 6.42 29 2.19 74 

91 64.44 60.83 16 169.31 34.45 2 12.93 3 11.79 2 

92 58.86 56.75 62 38.62 12.04 72 3.74 76 2.62 54 

93 55.79 54.50 84 33.59 11.17 80 6.93 21 2.51 60 

94 50.47 50.61 102 13.71 7.77 104 2.04 102 2.10 79 

95 58.59 56.55 64 36.58 11.69 75 5.53 46 3.48 28 

96 56.54 55.05 80 30.62 10.67 82 3.93 74 2.68 51 

97 64.38 60.78 17 67.13 16.93 35 6.41 30 3.80 24 

98 57.56 55.80 70 53.53 14.59 49 3.88 75 2.40 64 

99 67.19 62.84 6 36.31 11.64 76 2.42 98 3.36 29 

100 62.13 59.14 32 50.22 14.03 54 3.59 79 2.29 69 

101 62.13 59.14 28 29.72 10.51 84 2.86 91 3.20 36 

102 55.79 54.50 85 37.72 11.88 74 3.53 81 2.50 61 

103 61.38 58.59 40 29.69 10.51 85 2.90 90 2.72 48 

104 59.94 57.54 54 51.02 14.16 53 5.49 48 2.79 46 

105 50.17 50.39 104 30.17 10.59 83 3.69 77 1.71 89 

106 60.42 57.89 51 65.38 16.63 38 2.26 99 2.91 45 

107 68.80 64.02 1 116.74 25.43 10 6.65 22 3.14 39 

108 63.45 60.10 22 77.44 18.69 27 6.19 36 4.35 20 

Média 59.28 57.06  58.07 15.37  5.37  3.31  
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Tabela 2. Médias preditas e ranqueamento dos genótipos das variáveis 
relativas à produção de tubérculos: número de tubérculos grandes 
(NTG); número de tubérculos pequenos (NTP) e número total de 
tubérculos (NTT). Variável seguida por 1= controle; 2=seca. Pelotas, 
2016. 

ID NTG1 NTG2 Ordem NTP1 NTP2 Ordem NTT1 Ordem NTT2 Ordem 

1 19.08 9.24 30 22.92 9.61 63 42.09 57 18.70 57 

2 31.16 12.22 2 41.13 13.29 20 72.38 11 26.24 9 

3 18.79 9.16 36 17.60 8.54 78 36.53 69 17.67 69 

4 19.19 9.26 29 12.13 7.43 94 31.50 79 16.41 78 

5 16.99 8.72 48 14.77 7.97 90 31.90 78 16.28 79 

6 22.29 10.03 16 34.11 11.87 32 56.54 24 22.21 25 

7 18.59 9.11 37 31.46 11.34 37 50.29 33 21.05 28 

8 30.57 12.07 3 45.04 14.08 14 76.30 8 26.44 7 

9 8.18 6.54 92 42.42 13.55 18 49.75 36 20.49 36 

10 17.65 8.88 44 69.18 18.96 2 86.33 3 28.52 3 

11 3.90 5.48 104 5.38 6.07 104 9.16 105 11.49 104 

12 5.70 5.93 101 8.74 6.75 98 14.31 101 12.55 101 

13 8.18 6.54 93 15.76 8.16 85 23.89 91 15.08 88 

14 10.84 7.20 81 15.05 8.02 87 25.79 88 15.07 89 

15 11.20 7.29 80 36.76 12.41 30 47.82 41 20.17 41 

16 3.97 5.50 103 9.94 6.99 97 13.72 102 12.34 102 

17 10.76 7.18 82 28.06 10.65 45 38.86 63 18.59 59 

18 14.89 8.20 64 28.56 10.75 43 43.32 55 19.05 55 

19 13.54 7.87 74 18.61 8.74 75 32.11 77 16.59 76 

20 11.47 7.35 79 37.07 12.47 29 48.59 39 20.44 37 

21 26.59 11.09 7 72.04 19.54 1 98.85 1 31.64 1 

22 20.03 9.47 27 30.80 11.20 38 50.83 32 20.82 33 

23 4.82 5.71 102 21.39 9.30 69 25.51 89 14.82 90 

24 15.57 8.37 59 24.01 9.83 57 39.54 61 18.12 63 

25 8.46 6.61 90 27.87 10.61 48 36.01 71 17.39 71 

26 15.32 8.31 61 28.68 10.78 42 43.94 51 18.86 56 

27 22.38 10.05 15 47.99 14.68 10 70.37 13 25.01 14 

28 3.53 5.39 106 4.99 5.99 106 4.96 108 10.26 108 
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29 21.16 9.75 21 46.17 14.31 13 67.89 15 24.76 15 

30 9.71 6.92 86 17.88 8.59 76 27.52 87 15.38 87 

31 18.89 9.19 35 47.31 14.54 11 66.22 16 24.18 16 

32 10.01 6.99 85 37.48 12.55 28 47.29 45 19.86 45 

33 13.95 7.97 72 65.86 18.29 3 78.76 5 26.87 5 

34 3.88 5.48 105 4.92 5.97 107 8.59 106 11.11 106 

35 10.35 7.08 83 5.22 6.04 105 15.86 98 12.82 98 

36 27.35 11.28 6 25.91 10.22 54 54.02 26 21.41 26 

37 12.69 7.66 76 17.53 8.52 79 30.51 83 16.07 83 

38 20.32 9.54 23 53.68 15.83 7 74.41 10 25.92 11 

39 8.04 6.51 95 14.78 7.97 89 22.41 93 14.34 93 

40 20.89 9.68 22 23.18 9.67 60 43.89 52 19.29 49 

41 17.45 8.83 45 27.05 10.45 50 44.29 50 19.20 50 

42 18.43 9.07 39 22.84 9.60 64 41.02 60 18.50 60 

43 14.85 8.19 66 21.17 9.26 70 35.80 72 17.29 72 

44 10.12 7.02 84 14.86 7.98 88 24.65 90 14.69 91 

45 14.43 8.09 68 21.87 9.40 68 36.10 70 17.47 70 

46 24.07 10.47 11 22.95 9.62 62 46.91 46 20.27 39 

47 15.68 8.40 57 14.60 7.93 91 30.05 85 15.91 86 

48 37.14 13.70 1 39.84 13.03 22 77.25 6 26.67 6 

49 25.37 10.79 9 43.39 13.75 17 70.00 14 25.16 13 

50 14.28 8.05 69 19.07 8.83 74 33.06 74 16.66 75 

51 17.33 8.80 46 39.37 12.94 24 56.68 23 22.36 23 

52 17.03 8.73 47 33.15 11.68 35 50.02 34 20.54 35 

53 17.65 8.88 43 20.57 9.14 73 37.96 67 17.79 66 

54 16.19 8.52 53 22.33 9.49 67 38.24 66 17.89 65 

55 22.21 10.01 17 28.04 10.65 46 49.97 35 20.63 34 

56 18.53 9.10 38 34.04 11.86 33 52.15 29 20.92 30 

57 6.04 6.01 100 8.16 6.63 99 9.20 104 11.21 105 

58 27.97 11.43 5 43.59 13.79 15 74.84 9 26.05 10 

59 9.03 6.75 87 14.30 7.87 93 20.90 95 13.82 95 

60 8.72 6.67 89 22.54 9.54 65 30.87 82 16.17 82 

61 14.54 8.11 67 37.98 12.66 27 52.19 28 20.84 31 

62 7.71 6.43 96 9.98 7.00 96 17.30 97 13.29 97 
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63 24.76 10.64 10 40.57 13.18 21 65.23 17 24.09 17 

64 19.88 9.43 28 17.40 8.50 80 37.17 68 17.70 68 

65 8.28 6.57 91 7.03 6.40 102 15.53 99 12.76 99 

66 14.25 8.04 70 36.63 12.38 31 51.21 31 20.84 32 

67 12.33 7.57 78 16.68 8.35 82 29.37 86 15.94 85 

68 13.66 7.90 73 26.66 10.37 51 32.90 75 16.87 73 

69 18.91 9.19 34 28.73 10.79 41 47.54 43 19.92 43 

70 22.72 10.13 12 38.11 12.68 26 60.90 20 22.94 21 

71 22.10 9.98 18 26.54 10.34 53 49.14 38 20.21 40 

72 14.86 8.19 65 23.84 9.80 59 38.38 65 17.91 64 

73 17.90 8.94 41 25.89 10.21 55 43.50 54 19.17 52 

74 14.92 8.21 63 46.92 14.46 12 47.62 42 19.82 46 

75 12.44 7.59 77 25.73 10.18 56 45.16 47 19.53 47 

76 15.97 8.47 55 16.16 8.25 83 32.55 76 16.56 77 

77 16.76 8.66 49 14.40 7.89 92 31.12 81 16.25 80 

78 15.51 8.35 60 15.30 8.07 86 30.30 84 15.99 84 

79 20.29 9.53 24 27.87 10.61 49 47.88 40 20.12 42 

80 8.95 6.73 88 12.01 7.41 95 21.26 94 14.15 94 

81 14.93 8.21 62 64.90 18.10 4 78.82 4 26.99 4 

82 16.13 8.51 54 28.00 10.64 47 44.55 49 19.15 53 

83 7.71 6.42 97 33.19 11.69 34 41.11 59 18.42 61 

84 19.03 9.22 32 23.09 9.65 61 42.75 56 19.09 54 

85 22.63 10.11 13 43.55 13.78 16 63.60 18 23.68 18 

86 21.95 9.94 19 39.38 12.94 23 61.89 19 23.17 20 

87 20.18 9.51 25 20.80 9.18 72 41.53 58 18.67 58 

88 19.06 9.23 31 32.24 11.50 36 51.83 30 21.00 29 

89 25.49 10.82 8 23.92 9.81 58 49.57 37 20.33 38 

90 6.25 6.07 99 8.15 6.63 100 14.72 100 12.64 100 

91 8.08 6.52 94 15.82 8.18 84 23.66 92 14.55 92 

92 16.55 8.61 51 29.80 11.00 40 47.33 44 19.87 44 

93 22.47 10.07 14 30.20 11.08 39 53.28 27 21.29 27 

94 16.59 8.62 50 26.60 10.36 52 43.66 53 19.19 51 

95 15.81 8.43 56 17.75 8.57 77 33.95 73 16.85 74 

96 17.68 8.89 42 20.93 9.21 71 39.13 62 18.14 62 
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97 15.66 8.39 58 22.42 9.51 66 38.46 64 17.72 67 

98 18.93 9.20 33 41.35 13.34 19 59.98 21 22.54 22 

99 6.88 6.22 98 4.92 5.97 108 12.01 103 11.84 103 

100 12.90 7.71 75 7.66 6.53 101 20.90 96 13.81 96 

101 16.28 8.54 52 28.18 10.68 44 44.90 48 19.35 48 

102 21.74 9.89 20 54.34 15.96 6 76.48 7 26.31 8 

103 14.10 8.00 71 16.76 8.37 81 31.25 80 16.24 81 

104 18.20 9.02 40 38.20 12.70 25 56.36 25 22.31 24 

105 20.09 9.48 26 51.85 15.46 8 71.84 12 25.35 12 

106 2.38 5.11 108 49.95 15.08 9 58.36 22 23.19 19 

107 3.31 5.34 107 5.82 6.16 103 5.79 107 10.51 107 

108 29.23 11.74 4 60.83 17.27 5 90.27 2 29.64 2 

 15.84 8.43  27.79 10.60  43.45  19.08  

*vaor 1= controle; 2=seca
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Tabela 3. Médias preditas e ranqueamento dos genótipos das variáveis 
relativas à produção de tubérculos: peso seco de tubérculos 
grandes (PSTG) e peso seco de tubérculos pequenos (PSTP). 
Variável seguida por 1= controle; 2=seca. Pelotas, 2016. 

ID PSTG1 Ordem PSTG2 Ordem PSTP1 Ordem PSTP2 Ordem 
1 29.42 73 17.15 73 4.05 60 2.23 63 
2 49.22 11 23.85 6 7.50 12 3.45 2 
3 52.26 3 24.09 4 3.32 76 2.19 71 
4 48.67 13 22.71 14 2.67 91 2.02 88 
5 55.74 2 24.38 2 2.77 89 1.89 97 
6 35.87 44 18.63 53 7.24 14 3.37 3 
7 31.04 66 16.62 77 3.42 73 2.21 66 
8 51.30 5 23.64 7 7.94 5 3.03 8 
9 23.56 86 15.71 83 7.28 13 2.97 11 
10 31.94 59 17.89 59 8.98 3 3.16 6 
11 23.96 84 16.00 81 1.80 103 1.85 101 
12 23.85 85 15.57 86 3.17 80 2.31 52 
13 20.66 92 14.95 90 2.60 95 2.04 86 
14 51.68 4 23.98 5 2.83 87 2.10 79 
15 24.20 83 15.43 88 4.00 61 2.26 58 
16 14.99 103 12.97 100 1.73 104 1.79 102 
17 23.12 88 15.60 85 4.94 41 2.77 21 
18 34.29 52 18.79 52 4.09 58 2.25 60 
19 35.45 46 18.89 50 3.16 81 2.11 78 
20 28.08 75 16.70 75 5.68 29 2.73 27 
21 39.44 35 19.84 38 7.80 6 2.98 10 
22 32.61 57 18.06 56 3.68 68 2.14 76 
23 19.10 97 14.17 96 4.17 57 2.23 64 
24 34.41 51 18.84 51 4.32 54 2.30 53 
25 6.66 108 9.86 108 7.67 7 3.05 7 
26 31.61 60 17.67 63 5.58 31 2.52 35 
27 50.51 6 23.37 11 7.54 10 2.93 15 
28 15.69 101 12.95 101 2.25 100 1.85 99 
29 29.96 70 17.55 67 4.29 56 2.43 45 
30 36.25 42 19.00 46 4.82 45 2.35 51 
31 38.52 37 20.25 31 6.76 17 2.74 22 
32 22.43 89 14.93 91 7.58 9 2.96 12 
33 31.21 65 17.58 66 12.81 1 3.94 1 
34 19.25 95 14.28 94 1.38 107 1.72 105 
35 26.11 81 16.41 78 2.53 97 1.90 95 
36 50.51 7 23.20 12 5.81 28 2.73 24 
37 28.95 74 17.21 71 3.24 78 2.05 84 
38 32.16 58 18.04 57 5.90 27 2.65 31 
39 16.52 100 13.29 98 3.83 66 2.20 70 
40 40.06 33 20.59 27 2.88 86 2.03 87 
41 36.12 43 19.38 42 5.01 38 2.44 43 
42 44.62 17 22.12 17 5.00 39 2.48 40 
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43 42.05 24 21.13 21 5.16 35 2.43 44 
44 33.39 55 18.29 55 2.37 99 1.78 103 
45 40.96 27 20.98 23 5.42 34 2.56 33 
46 34.44 50 19.53 41 4.92 43 2.69 28 
47 43.56 21 21.09 22 2.68 90 1.91 94 
48 56.03 1 26.17 1 7.60 8 2.89 17 
49 31.56 61 17.95 58 4.37 52 2.48 41 
50 48.69 12 23.64 8 2.50 98 1.85 100 
51 41.18 26 20.32 30 5.52 32 2.98 9 
52 45.26 16 21.37 19 6.12 23 2.73 25 
53 33.50 54 18.96 47 3.13 82 1.95 92 
54 35.24 48 18.58 54 3.58 70 2.16 72 
55 50.06 9 24.11 3 3.87 65 2.13 77 
56 32.85 56 19.02 44 4.82 46 2.37 49 
57 13.18 105 12.35 106 0.42 108 1.46 108 
58 42.37 22 20.61 26 6.66 20 2.81 19 
59 19.75 94 13.47 97 1.66 105 1.65 107 
60 16.64 99 12.87 102 4.46 51 2.26 57 
61 34.22 53 17.67 65 6.05 25 2.52 36 
62 14.37 104 12.52 104 1.53 106 1.75 104 
63 37.10 40 19.65 39 7.51 11 2.94 14 
64 30.17 69 17.26 69 2.82 88 2.05 85 
65 22.16 90 15.16 89 2.66 92 1.94 93 
66 27.54 77 16.66 76 6.06 24 2.80 20 
67 34.95 49 18.94 48 3.02 84 2.08 82 
68 41.42 25 20.90 24 4.33 53 2.39 48 
69 40.61 30 20.22 32 6.86 16 2.73 26 
70 44.06 20 22.54 16 6.68 19 2.66 30 
71 35.63 45 19.00 45 5.64 30 2.53 34 
72 11.98 107 12.17 107 4.77 48 2.40 47 
73 37.35 39 19.60 40 4.57 50 2.30 54 
74 24.31 82 15.71 84 8.28 4 3.17 5 
75 26.16 80 15.87 82 6.44 21 2.64 32 
76 35.38 47 18.91 49 3.20 79 2.08 81 
77 49.43 10 22.65 15 3.27 77 2.09 80 
78 50.45 8 23.50 10 2.58 96 1.97 91 
79 48.66 14 23.63 9 4.86 44 2.36 50 
80 23.26 87 15.51 87 2.93 85 2.06 83 
81 26.78 79 16.39 79 6.40 22 2.88 18 
82 31.45 62 17.67 62 4.31 55 2.27 56 
83 21.07 91 14.75 92 4.06 59 2.20 68 
84 31.31 63 17.77 60 3.55 71 2.22 65 
85 40.42 31 20.21 33 5.15 36 2.47 42 
86 40.41 32 20.32 29 4.96 40 2.48 38 
87 39.77 34 20.19 34 5.92 26 2.68 29 
88 36.75 41 19.38 43 3.92 64 2.25 59 
89 38.39 38 19.87 36 3.40 74 2.15 73 
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90 19.15 96 14.23 95 2.66 93 2.00 89 
91 17.41 98 13.03 99 1.80 102 1.70 106 
92 27.73 76 16.72 74 4.93 42 2.42 46 
93 44.16 19 21.36 20 3.49 72 2.15 74 
94 44.55 18 21.47 18 3.62 69 2.21 67 
95 31.00 67 17.73 61 3.69 67 2.23 62 
96 38.88 36 19.86 37 3.37 75 2.15 75 
97 29.65 71 17.19 72 4.62 49 2.29 55 
98 42.18 23 20.74 25 5.43 33 2.48 39 
99 20.25 93 14.54 93 2.61 94 1.89 96 
100 29.58 72 17.24 70 3.05 83 1.98 90 
101 30.37 68 17.41 68 3.94 62 2.20 69 
102 40.79 28 20.52 28 6.71 18 2.74 23 
103 31.25 64 17.67 64 3.94 63 2.24 61 
104 26.94 78 16.37 80 5.07 37 2.51 37 
105 40.74 29 20.17 35 9.62 2 3.26 4 
106 13.18 106 12.36 105 4.80 47 2.90 16 
107 15.02 102 12.82 103 2.19 101 1.88 98 
108 48.54 15 22.93 13 6.90 15 2.94 13 

Média 33.33  18.35  4.61  2.39  
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Tabela 4. Médias preditas e ranqueamento dos genótipos das variáveis 
relativas à produção de tubérculos: peso seco total de tubérculos 
(PSTT) e peso médio de tubérculos (PMT).  Variável seguida por 
1= controle; 2=seca. Pelotas, 2016. 

ID PSTT1 PSTT2 Ordem PMT1 Ordem PMT2 Ordem 
1 64.73 28.15 26 1.82 27 1.27 33 
2 85.12 33.40 7 1.66 39 1.20 42 
3 78.77 31.76 12 2.48 8 1.66 10 
4 70.97 29.76 19 2.62 4 1.71 5 
5 69.54 29.39 22 2.25 13 1.53 14 
6 85.99 33.62 6 1.82 25 1.27 34 
7 39.18 21.58 85 1.24 83 0.95 89 
8 84.63 33.27 8 1.79 30 1.30 26 
9 41.00 22.05 81 1.31 76 1.05 74 
10 51.07 24.64 57 1.20 87 0.99 83 
11 26.68 18.37 100 1.49 57 1.17 50 
12 37.33 21.10 90 1.90 22 1.35 22 
13 33.39 20.09 92 1.21 85 0.99 85 
14 64.66 28.13 27 2.43 10 1.66 9 
15 38.45 21.39 87 1.14 92 0.93 94 
16 26.51 18.32 101 1.10 97 0.93 95 
17 37.54 21.16 89 1.19 88 0.97 87 
18 48.50 23.98 69 1.51 53 1.16 52 
19 62.66 27.62 35 1.85 24 1.32 25 
20 44.01 22.82 77 1.15 90 0.95 91 
21 57.48 26.29 46 1.12 95 0.92 96 
22 46.46 23.45 74 1.26 80 1.01 80 
23 30.97 19.47 94 1.13 94 0.95 90 
24 48.85 24.07 66 1.51 54 1.16 53 
25 22.72 17.35 103 0.66 107 0.66 107 
26 46.88 23.56 72 1.43 67 1.11 64 
27 68.10 29.02 24 1.41 69 1.10 70 
28 27.44 18.56 99 1.45 62 1.10 68 
29 49.85 24.33 63 1.43 66 1.11 66 
30 50.20 24.41 62 1.82 26 1.28 32 
31 71.94 30.01 17 1.46 61 1.12 61 
32 40.25 21.86 84 1.15 91 0.95 92 
33 54.03 25.40 52 1.14 93 0.95 93 
34 30.53 19.36 95 1.72 35 1.30 27 
35 44.61 22.98 76 1.76 33 1.30 28 
36 81.09 32.36 10 1.95 19 1.38 19 
37 48.19 23.90 70 1.81 28 1.32 24 
38 54.12 25.42 51 1.44 64 1.12 62 
39 12.64 14.76 106 1.17 89 0.96 88 
40 73.96 30.53 14 1.91 20 1.37 20 
41 57.45 26.28 47 1.49 59 1.15 55 
42 62.98 27.70 32 1.77 32 1.30 29 
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43 62.04 27.46 36 1.79 29 1.30 30 
44 33.89 20.22 91 2.55 6 1.74 4 
45 88.12 34.17 5 3.01 1 1.97 1 
46 66.08 28.50 25 2.06 17 1.46 15 
47 70.83 29.72 20 2.67 3 1.77 3 
48 102.35 37.83 1 2.09 15 1.46 16 
49 52.04 24.89 54 1.45 63 1.12 63 
50 72.24 30.08 16 2.73 2 1.84 2 
51 57.73 26.35 45 1.10 98 0.89 99 
52 71.81 29.97 18 1.32 74 1.03 79 
53 46.86 23.56 73 2.35 11 1.64 11 
54 62.82 27.66 34 1.74 34 1.26 36 
55 96.46 36.31 3 2.14 14 1.53 13 
56 47.83 23.80 71 1.01 101 0.87 100 
57 -1.20 11.20 108 0.80 105 0.73 106 
58 70.60 29.66 21 1.26 81 1.01 81 
59 29.00 18.96 97 1.38 71 1.06 73 
60 13.48 14.97 105 0.76 106 0.74 105 
61 31.63 19.64 93 0.63 108 0.66 108 
62 12.05 14.60 107 1.53 52 1.13 59 
63 78.17 31.61 13 1.11 96 0.92 97 
64 90.84 34.87 4 2.60 5 1.70 6 
65 40.83 22.01 83 1.43 65 1.11 65 
66 49.61 24.26 64 1.42 68 1.10 69 
67 54.01 25.39 53 2.00 18 1.41 18 
68 29.75 19.16 96 1.37 72 1.09 71 
69 69.49 29.38 23 1.55 51 1.16 54 
70 82.84 32.81 9 1.70 37 1.27 35 
71 57.30 26.24 48 1.57 46 1.19 47 
72 59.51 26.81 42 1.36 73 1.07 72 
73 97.80 36.66 2 2.45 9 1.68 8 
74 43.03 22.57 79 0.84 104 0.80 103 
75 44.63 22.98 75 1.04 100 0.86 101 
76 54.64 25.56 50 1.57 47 1.19 45 
77 62.90 27.68 33 2.06 16 1.42 17 
78 72.54 30.16 15 2.50 7 1.69 7 
79 80.72 32.26 11 2.29 12 1.56 12 
80 40.86 22.01 82 1.41 70 1.10 67 
81 49.34 24.19 65 1.32 75 1.05 75 
82 51.83 24.83 55 1.49 56 1.13 58 
83 41.21 22.10 80 1.29 79 1.03 78 
84 50.96 24.61 58 1.56 48 1.17 51 
85 61.69 27.37 38 1.50 55 1.14 57 
86 61.48 27.32 39 1.56 49 1.17 49 
87 61.79 27.39 37 1.77 31 1.29 31 
88 56.73 26.09 49 1.59 43 1.19 44 
89 60.97 27.19 40 1.55 50 1.18 48 
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90 37.87 21.24 88 1.30 78 1.04 76 
91 15.37 15.46 104 0.98 102 0.85 102 
92 48.71 24.03 67 1.49 58 1.14 56 
93 63.75 27.90 29 1.71 36 1.24 37 
94 64.29 28.04 28 1.90 21 1.35 23 
95 50.75 24.56 59 1.61 42 1.21 41 
96 58.35 26.51 43 1.70 38 1.24 38 
97 50.30 24.44 61 1.58 45 1.19 46 
98 63.61 27.86 30 1.65 40 1.23 39 
99 38.86 21.50 86 1.31 77 1.03 77 
100 48.65 24.02 68 1.88 23 1.36 21 
101 50.37 24.46 60 1.48 60 1.13 60 
102 63.54 27.85 31 1.58 44 1.19 43 
103 51.27 24.69 56 1.63 41 1.21 40 
104 43.84 22.78 78 1.09 99 0.91 98 
105 60.57 27.08 41 1.25 82 1.00 82 
106 28.44 18.82 98 0.87 103 0.80 104 
107 25.94 18.18 102 1.23 84 0.99 86 
108 58.25 26.49 44 1.21 86 0.99 84 
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Tabela 5. Médias preditas e ranqueamento dos genótipos em relação as 
variáveis fisiológicas: conteúdo de clorofila (CC) aos 1DAE, 9DAE, 
13DAE e R, ajuste osmótico (AO) aos 1DAE e 14DAE. Pelotas, 
2016. 

ID CC_1 
DAE 

Ordem CC_9 
DAE 

Ordem CC_13 
DAE 

Ordem CC_ 
R 

Ordem AO_1 
DAE 

Ordem AO_14 
DAE 

Ordem 

1 41.58 21 42.62 21 41.67 9 42.70 12 0.12 31 0.08 3 
2 37.76 36 40.27 36 35.94 40 37.52 38 0.11 35 - - 
3 43.35 11 45.53 4 41.44 12 41.56 16 0.14 11 0.07 5 
4 40.47 28 42.47 23 40.41 20 40.59 24 0.13 18 0.03 19 
5 43.75 9 45.17 8 43.75 2 44.28 4 0.15 5 0.03 15 
6 43.55 10 44.37 13 41.48 11 42.50 13 0.13 16 0.03 16 
7 40.53 27 41.78 27 39.40 23 38.87 30 0.09 39 0.05 12 
25 43.32 12 44.41 11 40.72 15 41.45 18 0.15 3 0.05 9 
39 41.02 24 41.84 26 38.47 31 40.67 23 0.10 37 0.08 1 
40 44.17 8 44.40 12 40.00 21 41.46 17 0.12 26 -0.04 38 
41 46.30 1 46.06 2 42.23 6 43.32 6 0.12 32 -0.03 36 
42 42.43 16 43.22 19 40.92 14 41.11 21 0.14 10 0.03 18 
43 40.37 29 41.27 29 39.87 22 40.71 22 0.13 17 0.00 33 
44 39.54 31 41.20 31 38.03 32 37.77 35 0.12 28 0.06 7 
45 46.10 2 45.31 7 42.67 4 44.65 1 0.08 40 0.02 25 
46 44.74 5 45.43 5 42.72 3 43.27 7 0.17 1 0.01 30 
47 44.50 6 45.07 9 41.85 8 44.52 2 0.15 7 0.07 4 
48 41.87 20 41.23 30 38.70 28 39.88 27 0.12 27 0.02 27 
50 37.91 35 40.36 34 38.58 29 37.58 36 0.14 9 0.05 11 
51 40.82 26 43.87 16 40.61 16 41.71 15 0.13 20 0.04 13 
52 39.26 32 40.30 35 38.82 26 41.32 20 0.12 30 0.02 22 
53 38.49 34 39.07 39 36.39 38 36.44 39 0.15 8 0.03 17 
54 37.51 38 38.83 40 36.26 39 35.66 40 0.11 34 0.02 24 
55 44.26 7 44.93 10 40.45 19 42.72 11 0.10 38 0.00 34 
56 42.89 15 45.39 6 41.20 13 43.09 9 0.13 15 0.03 21 
59 37.63 37 39.59 37 36.80 36 38.41 32 0.13 22 0.04 14 
60 43.22 13 44.22 14 41.60 10 43.23 8 0.13 19 0.00 32 
61 36.98 40 39.08 38 36.45 37 37.55 37 0.15 4 0.05 10 
62 42.10 18 40.73 33 38.55 30 38.35 33 0.13 13 -0.09 39 
63 39.90 30 42.17 24 37.73 34 38.59 31 0.14 12 0.02 28 
64 45.03 3 43.46 18 41.89 7 42.95 10 0.12 33 0.06 6 
68 41.39 22 43.53 17 40.50 18 41.77 14 0.15 2 0.08 2 
69 41.01 25 41.50 28 37.90 33 39.79 28 0.12 24 -0.01 35 
70 41.88 19 44.02 15 39.39 24 41.34 19 0.13 21 0.01 29 
73 44.96 4 47.04 1 43.98 1 44.16 5 0.11 36 0.02 26 
74 39.18 33 42.04 25 40.55 17 40.38 25 0.12 29 0.00 31 
75 43.09 14 42.53 22 37.18 35 38.24 34 0.12 25 -0.04 37 
79 42.35 17 45.61 3 42.31 5 44.52 3 0.15 6 0.06 8 
91 41.39 23 42.95 20 38.75 27 39.64 29 0.12 23 0.02 23 
104 37.07 39 40.96 32 39.38 25 40.08 26 0.13 14 0.03 20 

Média 41.59  42.85  39.89  40.86  0.13  0.03  
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Tabela 6. Médias preditas e ranqueamento dos genótipos em relação a variável 
fisiológica discriminação de isótopos de carbono, no controle (∆C1) e 
na seca (∆C2). Pelotas, 2016. 

ID ∆C1 Ordem ∆C2 Ordem 

1 21.18 38 21.18 13 
2 21.32 8 20.90 37 
3 21.16 43 21.21 11 
4 21.17 39 20.88 40 
5 21.08 51 20.91 36 
6 21.35 3 21.41 5 
7 21.17 41 20.84 47 
9 21.18 37 21.25 9 
10 21.24 24 21.16 16 
11 21.24 22 21.20 12 
12 21.05 55 20.45 57 
13 21.14 46 20.44 58 
14 21.19 33 20.92 35 
15 21.21 27 21.03 26 
16 21.09 49 20.43 59 
17 21.12 48 20.94 33 
18 21.16 42 20.62 56 
19 21.34 4 21.17 15 
20 21.23 25 21.12 18 
21 21.25 21 21.25 10 
22 21.29 13 21.44 4 
23 21.17 40 20.67 54 
24 21.15 44 20.83 48 
26 21.30 10 21.49 3 
27 21.03 57 20.71 53 
28 20.95 59 20.79 49 
31 21.28 17 21.14 17 
33 21.28 18 21.29 7 
34 21.21 28 20.65 55 
39 21.06 53 20.88 41 
41 21.23 26 21.02 28 
42 21.28 15 21.06 23 
43 21.28 16 21.06 24 
44 21.04 56 20.86 44 
45 21.29 14 20.90 39 
47 21.06 54 20.88 43 
48 21.13 47 20.94 34 
50 21.24 23 21.03 25 
52 21.20 31 20.71 52 
53 21.33 7 21.10 21 
54 21.39 2 20.85 46 
56 21.26 19 21.09 22 
58 21.06 52 20.95 30 
59 20.97 58 20.86 45 
61 21.14 45 20.95 31 
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62 21.33 6 21.10 20 
64 21.20 30 21.00 29 
68 21.08 50 20.90 38 
70 21.18 34 21.11 19 
73 21.30 11 21.50 2 
75 21.47 1 21.62 1 
77 21.26 20 21.26 8 
78 21.34 5 21.18 14 
89 21.19 32 20.95 32 
104 21.30 12 21.02 27 
105 21.18 35 20.78 51 
106 21.21 29 20.79 50 
107 21.18 36 20.88 42 
108 21.31 9 21.38 6 

Média 21.20  21.00  
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AO_14DAE - 
     

            
                AO_1DAE 0.77 - 

                          CC_13DAE 0.58 0.58 - 
                         CC_1DAE 0.40 0.20 <0.01 - 

                        CC_9DAE 0.89 0.55 <0.01 <0.01 - 
                       CC_R 0.44 0.52 <0.01 <0.01 <0.01 - 

                      ΔC 1 <0.01 0.53 0.74 0.62 0.94 0.40 - 
                     ΔC 2 0.10 0.71 0.33 0.07 0.06 0.58 <0.01 - 

                    DIT1 0.11 0.48 0.72 0.29 0.66 0.92 0.17 0.08 - 

                   DIT2 0.11 0.48 0.72 0.29 0.66 0.92 0.17 0.08 <0.01 - 
                  NTG1 0.73 0.95 0.23 0.33 0.32 0.26 0.66 0.63 0.64 0.64 - 

                 NTG2 0.73 0.95 0.23 0.33 0.32 0.26 0.66 0.63 0.64 0.64 <0.01 - 
                NTP1 0.86 0.88 0.68 0.55 0.98 0.92 0.24 0.47 0.86 0.86 0.00 0.00 - 

               NTP2 0.86 0.88 0.68 0.55 0.98 0.92 0.24 0.47 0.86 0.86 0.00 0.00 <0.01 - 
              NTT1 0.77 0.81 0.89 0.90 0.68 0.66 0.17 0.28 0.52 0.52 <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 - 

             NTT2 0.76 0.75 0.87 0.89 0.67 0.67 0.15 0.26 0.47 0.47 <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 - 
            PMT1 0.32 0.66 0.03 0.07 0.12 0.16 0.70 0.88 0.62 0.62 0.38 0.38 0.01 0.01 0.18 0.17 - 

           PMT2 0.33 0.72 0.03 0.07 0.12 0.18 0.69 0.88 0.48 0.48 0.41 0.41 0.01 0.01 0.18 0.17 <0.01 - 
          PSE1 0.64 0.66 0.94 0.91 0.82 0.88 0.20 0.43 0.04 0.04 0.01 0.01 0.12 0.12 0.03 0.03 0.66 0.60 - 

         PSPA1 0.85 0.89 0.84 0.77 0.90 0.82 0.37 0.60 0.01 0.01 0.00 0.00 0.14 0.14 0.03 0.03 0.09 0.06 <0.01 - 
        PSPA2 0.85 0.89 0.84 0.77 0.90 0.82 0.37 0.60 0.01 0.01 0.00 0.00 0.14 0.14 0.03 0.03 0.09 0.06 <0.01 <0.01 
        PSR1 0.90 0.97 0.07 0.12 0.04 0.12 0.11 0.11 0.10 0.10 0.00 0.00 0.14 0.14 0.02 0.02 0.15 0.13 <0.01 <0.01 <0.01 - 

      PSTG1 0.32 0.16 0.05 0.36 0.12 0.12 0.51 0.50 0.86 0.86 <0.01 <0.01 0.43 0.43 0.08 0.09 0.01 0.01 0.45 0.06 0.06 0.02 - 
     PSTG2 0.39 0.18 0.06 0.31 0.10 0.12 0.64 0.62 0.65 0.65 <0.01 <0.01 0.37 0.37 0.06 0.07 0.01 0.01 0.26 0.02 0.02 0.01 <0.01 - 

    PSTP1 0.46 0.56 0.86 0.44 0.45 0.36 0.07 0.10 0.29 0.29 0.00 0.00 <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 0.08 0.08 0.48 0.57 0.57 0.19 0.20 0.16 - 
   PSTP2 0.59 0.50 0.52 0.30 0.30 0.22 0.04 0.08 0.12 0.12 0.00 0.00 <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 0.11 0.11 0.73 0.87 0.87 0.33 0.27 0.24 <0.01 - 

  PSTT1 0.69 0.47 0.00 0.02 0.01 0.01 0.35 0.27 0.70 0.70 <0.01 <0.01 0.25 0.25 0.01 0.01 <0.01 <0.01 0.17 0.02 0.02 0.00 <0.01 <0.01 0.05 0.04 - 
 PSTT2 0.69 0.47 0.00 0.02 0.01 0.01 0.35 0.27 0.70 0.70 <0.01 <0.01 0.25 0.25 0.01 0.01 <0.01 <0.01 0.17 0.02 0.02 0.00 <0.01 <0.01 0.05 0.04 <0.01 - 

  AO_14DAE AO_1DAE CC_13DAE CC_1DAE CC_9DAE CC_R ΔC1 ΔC 2 DIT1 DIT2 NTG1 NTG2 NTP1 NTP2 NTT1 NTT2 PMT1 PMT2 PSE1 PSPA1 PSPA2 PSR1 PSTG1 PSTG2 PSTP1 PSTP2 PSTT1 PSTT2 

 
Figura 1. Nível de significância da análise de correlação para as variáveis:  de ajuste osmótico (AO) aos 14DAE, 1DAE, conteúdo de clorofila (CC) aos 

13DAE, 1DAE, 9DAE e CC_R, discriminação de isótopos de carbono (DIC), dias para iniciar o período de tuberização (DIT), número de tubérculos grandes 

(NTG), número de tubérculos pequenos (NTP), número total de tubérculos (NTT), peso médio de tubérculos (PMT), peso seco de estolão (PSE), peso seco 

de parte aérea (PSPA), peso seco de raiz (PSR), peso seco de tubérculos grandes (PSTG), peso seco de tubérculos pequenos (PSTP) e peso seco total de 

tubérculos (PSTT). Variáveis seguidas por 1= controle, seguidas por 2 = seca. Pelotas, 2016. 
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Tabela 7. Porcentagem de adesão em cada subpopulação dos 155 genótipos 
genotipados com SNPs considerando K=3. Pelotas, 2016 

 ID  Genótipo Subpopulação1 Subpopulação 2 Subpopulação3  

1 R91121-17 0.038 0.344 0.618 

2 Achirana 0.042 0.345 0.614 

3 Agria 0.07 0.204 0.727 

4 Agata 0.079 0.005 0.916 

5 All Blue 0.059 0.331 0.61 

6 Arazati 0.036 0.651 0.313 

7 Asterix 0.098 0.121 0.78 

8 Atlantic 0.001 0.998 0.001 

9 Atlantic 0.001 0.998 0.001 

10 Atlantic 0.001 0.998 0.001 

11 B137 0.097 0.455 0.448 

12 BR3 0.048 0.166 0.786 

13 Balmoral 0.002 0.265 0.733 

14 Baronesa 0.002 0.206 0.792 

15 BRS Ana 0.058 0.491 0.451 

16 BRS Clara 0.082 0.367 0.551 

17 C1226-35-80 0.009 0.117 0.874 

18 C1311-11-82 0.036 0.153 0.811 

19 C1485-06-87 0.049 0.191 0.76 

20 C1485-16-87 0.052 0.199 0.749 

21 C1714-7-94 0.045 0.69 0.265 

22 C1730-07-94 0.015 0.47 0.516 

23 C1740-11-95 0.001 0.635 0.364 

24 C1750-15-95 0.032 0.714 0.254 

25 C1786-7-96 0.008 0.622 0.37 

26 C1883-22-97 0.056 0.535 0.409 

27 C1940-1-98 0.005 0.276 0.718 

28 C2076-2-00 0.1 0.275 0.625 

29 C2080-3-00 0.084 0.677 0.239 

30 C2337-06-02 0.059 0.336 0.605 

31 C2337-15-2 0.006 0.264 0.73 

32 C2337-18-02 0.058 0.321 0.621 

33 C2342-1-02 0.019 0.349 0.632 

34 C2346-08-02 0.004 0.201 0.795 

35 C2357-1-02 0.005 0.235 0.76 

36 C2360-07-02 0.039 0.666 0.295 

37 C2360-14-02 0.033 0.648 0.319 

38 C2360-16-02 0.052 0.792 0.155 

39 C2362-02-02 0.032 0.392 0.577 
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40 C2363-06-02 0.053 0.42 0.528 

41 C2364-05-02 0.056 0.357 0.587 

42 C2365-05-02 0.062 0.392 0.547 

43 C2397-03 0.009 0.497 0.493 

44 C2398-03 0.09 0.442 0.467 

45 C2399-03 0.033 0.083 0.884 

46 C2400-03 0.072 0.097 0.831 

47 C2403-03 0.024 0.303 0.673 

48 C2406-03 0.025 0.34 0.636 

49 C2504-08-06 0.023 0.716 0.261 

50 C2514-05-06 0.036 0.613 0.352 

51 C2519-12-06 0.074 0.341 0.585 

52 C2524-03-06 0.053 0.573 0.374 

53 C2530-04-06 0.05 0.67 0.279 

54 C2550-04-06 0.043 0.235 0.722 

55 C2551-02-06 0.074 0.332 0.594 

56 C2553-01-06 0.064 0.455 0.481 

57 C2569-01-06 0.094 0.259 0.648 

58 C90.170 0.057 0.368 0.575 

59 C91.640 0.025 0.661 0.315 

60 Cerrito Alegre 0.041 0.245 0.714 

61 Caesar 0.03 0.141 0.828 

62 Chieftain 0.027 0.424 0.549 

63 CL-02-05 0.069 0.257 0.674 

64 CL20-01-06 0.052 0.132 0.816 

65 CL69-05 0.003 0.994 0.003 

66 Canguçu 0.042 0.402 0.556 

67 Cota 0.001 0.153 0.846 

68 Cristina 0.084 0.179 0.738 

69 Cristal 0.015 0.266 0.719 

70 Cruza_148 0.293 0.253 0.454 

71 Cascata 0.04 0.218 0.742 

72 Catucha 0.004 0.119 0.877 

73 Cupido 0.082 0.364 0.554 

74 Desiree 0.057 0.159 0.784 

75 DM_MSU_1 1 0 0 

76 DM_MSU_2 1 0 0 

77 Eliza 0.005 0.271 0.724 

78 Elvira 0.083 0.13 0.787 

79 F-102-22-07 0.045 0.324 0.631 

80 F110-01-07 0.098 0.287 0.615 

81 F119-01-06 0.083 0.001 0.917 

82 F131-06-08 0.058 0.316 0.626 
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83 F131-26-08 0.078 0.281 0.641 

84 F156-19-07 0.091 0.08 0.829 

85 F158-08-01 0.002 0.001 0.998 

86 F161-02-07 0.012 0.301 0.687 

87 F183-08-01 0.044 0.413 0.544 

88 F189-09-06 0.016 0.508 0.476 

89 F208-01-06 0.018 0.636 0.346 

90 F21-09-07 0.009 0.417 0.573 

91 F22-01-08 0.043 0.003 0.954 

92 F2306-23-08 0.005 0.03 0.966 

93 F23-11-06 0.008 0.026 0.966 

94 F2324-06 0.009 0.001 0.99 

95 F31-05-08 0.002 0.004 0.995 

96 F-32-02-06 0.002 0.069 0.93 

97 F-38-03-07 0.08 0.006 0.915 

98 F80-03-06 0.04 0.263 0.696 

99 F81-01-06 0.005 0.001 0.994 

100 F82-02-07 0.002 0.315 0.684 

101 F85-01-06 0.013 0.001 0.986 

102 F88-01-05 0.059 0.045 0.896 

103 F97-07-08 0.002 0.032 0.966 

104 F98-03-05 0.059 0.055 0.887 

105 Frital 0.022 0.442 0.536 

106 Yagana 0.119 0.005 0.876 

107 Granola 0.074 0.203 0.724 

108 Yaguari 0.066 0.488 0.446 

109 Ibituacu 0.069 0.127 0.804 

110 Rioja 0.05 0.4 0.55 

111 Ipora 0.106 0.433 0.461 

112 Karu 0.071 0.09 0.84 

113 Ludmilla 0.093 0.198 0.709 

114 RM9825-05 0.141 0.468 0.391 

115 MB-03 0.117 0.708 0.175 

116 MB-120-08 0.077 0.646 0.277 

117 MB-195-10 0.089 0.604 0.307 

118 MB-51-01 0.112 0.692 0.196 

119 MB-51-02 0.074 0.534 0.392 

120 MB-52A-30 0.072 0.562 0.366 

121 MB-57-32 0.046 0.58 0.374 

122 MB-66-12 0.084 0.636 0.28 

123 MB-84-02 0.07 0.638 0.292 

124 MB-84-09 0.081 0.003 0.916 

125 MB-90-02 0.084 0.457 0.46 
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126 MB-90-10 0.008 0.636 0.355 

127 MB-90-46 0.067 0.61 0.322 

128 Macaca 0.017 0.309 0.673 

129 Monalisa 0.046 0.053 0.901 

130 Monte_Bonito 0.045 0.113 0.842 

131 MV329-14 0.021 0.224 0.755 

132 Newen 0.041 0.165 0.794 

133 NYL2354 0.063 0.602 0.334 

134 Ona 0.042 0.205 0.753 

135 PCDAG-03-11 0.001 0.217 0.782 

136 Pehuenche 0.081 0.266 0.653 

137 Piratini 0.067 0.187 0.746 

138 Pampeana 0.044 0.267 0.689 

139 Panda 0.011 0.097 0.892 

140 Perola 0.043 0.192 0.765 

141 Pukara 0.097 0.083 0.819 

142 Puren 0.014 0.263 0.722 

143 Shepody 0.084 0.107 0.809 

144 Santa Amor 0.042 0.211 0.746 

145 Santa Silvana 0.002 0.272 0.726 

146 Spunta 0.051 0.214 0.735 

147 Todo Ano 0.049 0.216 0.735 

148 Trapeira 0.001 0.253 0.746 

149 WA.077/320 0.096 0.406 0.499 

150 WA.104 0.065 0.475 0.46 

151 White Lady 0.059 0.057 0.883 

152 2AC999-263 0.001 0.148 0.851 

153 2CRI-11-4978 0.007 0.096 0.897 

154 3CRI-1316-8-82 0.023 0.064 0.913 

155 9846-1 0.111 0.697 0.193 
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