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O objetivo deste trabalho foi estimar os parâmetros genéticos e predizer os valores 
genéticos para a seleção de mandioca em condições do Estado do Pará. Experimento 
com 56 acessos de mandioca pertencentes ao banco de germoplasma da Amazônia 
Oriental foi repetido em duas safras na cidade de Igarapé-Açu em delineamento de 
blocos aumentados com duas cultivares como tratamentos comuns. Os acessos foram 
compostos principalmente de variedades coletadas em áreas de agricultores e as 
testemunhas eram compostas pelas cultivares BRS Poti e BRS Kiriris. Os caracteres 
avaliados com 12 meses de plantio foram: peso da parte aérea da planta, número de 
raízes por planta, número de raízes podres por planta, produtividade de raízes frescas, 
índice de colheita e teor de fécula nas raízes. Utilizou-se a metodologia de modelos 
lineares mistos: REML (máxima verossimilhança restrita) e BLUP (melhor predição 
linear não viciada). Foi verificado que há variação genética entre os genótipos para os 
caracteres peso da parte aérea da planta, número de raízes por planta, índice de 
colheita e teor de fécula nas raízes com possibilidade de ganho genético por seleção. 
Não foi detectada variação para número de raízes podres por planta e produtividade 
de raízes podres por planta. Os valores de herdabilidade foram compatíveis com 
valores encontrados por outros autores e aqueles mais baixos mostraram-se 
coerentes com a natureza quantitativa e poligênica dos caracteres avaliados. 
Produtividade de raízes frescas teve baixa herdabilidade no sentido amplo por parcela 
(0,10) e correlação positiva com índice de colheita (0,43*). Já que o índice de colheita 
apresentou valor moderado de herdabilidade no sentido amplo (0,43), esse caráter 
pode ser utilizado na seleção indireta para produtividade de raízes. O ganho genético 
para índice de colheita variou de 12,14 a 9,82%, considerando os cinco melhores 
acessos para o caráter. O maior ganho genético com base na seleção dos cinco 
melhores acessos foi para número de raízes por planta (27,10 a 15,81%), que também 
teve correlação de média magnitude com produtividade de raízes frescas (0,30*). Para 
conteúdo de amido, a média geral foi alta, reflexo de acessos com conteúdo de amido 
acima de 30%. Porém, a variação genética para esse caráter foi baixa, implicando em 
baixo ganho com seleção (1,9 a 2,2%). O uso do delineamento em blocos aumentados 
e análise dos dados pelo procedimento REML/BLUP foi eficiente na classificação e 
ordenamento de genótipos de mandioca e essa metodologia pode ser usada nas fases 
iniciais de seleção de genótipos.  
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