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Introdução 
Grande parte do cultivo da mandioca na região Amazônica é realizada em sistemas 

agrícolas tradicionais, promovendo a conservação in situ da diversidade genética, pois 

mantêm uma grande variabilidade de materiais crioulos, contribuindo aos programas de 

melhoramento genético com a cultura (Fuhrmann, 2015). 

Os marcadores microssatélites SSR (simple sequence repeat), é um dos marcadores 

atualmente mais utilizado para estudos de diversidade genética, pois são considerados 

como altamente informativo devido sua natureza multialélica, herança codominante (Oliveira 

et al., 2006). 

Tendo em vista a importância da cultura da mandioca para a segurança alimentar, a 

alta diversidade encontrada nos sistemas de cultivos tradicionais, vista o Mato Grosso ser 

um centro de domesticação da mandioca, torna-se importante a caracterização da 

diversidade genética de etnovariedades de mandioca cultivadas pelos produtores da região 

norte de MT, visto que a perda da diversidade pode ocorrer por fatores ecológicos ou 

socioeconômicos. Levando em consideração a eficiência dos marcadores microssatélites, o 

presente estudo teve por objetivo avaliar a diversidade genética de genótipos de 

etnovariedades de mandioca cultivada no município de Alta Floresta, MT, via marcadores 

moleculares microssatélites.  

 

Material e Métodos 
Foram avaliados 29 etnovariedades de mandioca coletadas no município de Alta 

Floresta, MT. Para o procedimento de extração de DNA, seguiu-se o protocolo de CTAB 

(Brometo de Cetil Trimetil Amônio) descrito por Doyle e Doyle (1990), com modificações. Um 

conjunto de 15 marcadores de microssatélites identificados e caracterizados em estudos 

anteriores por Chavarriaga-Aguirre et al. (1998) e Mba et al. (2001) foram utilizados para 

genotipagem  

As genotipagens dos microssatélites foram realizadas em eletroforese capilar no 

Analisador Automático de DNA ABI 3130XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster 
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City, California, USA). Posteriormente, o tamanho dos fragmentos amplificados foi 

determinado por comparação com um DNA de tamanho conhecido Rox 500 (APPLIED 

BIOSYSTEMS) utilizando o programa GeneMarker (v. 2. 6. 3). 

A análise da diversidade genética foi estimada através das frequências alélicas, 

número de alelos por locos (A), heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He) e 

coeficiente de endogamia (f). Essas análises foram realizadas utilizando o programa Power 

Marker versão 3.25 (Liu; Mouse, 2005). Para determinação da distância genética de Nei 

(1973) entre as amostras também se utilizou do software Power Marker que posteriormente, 

teve os dados importados para o programa MEGA 6.5 (Kumar et al. 2004) para a construção 

do dendrograma pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Methodusing Arithmetic 

Averages).  

 
Resultados e Discussão 

Os 15 marcadores microssatélites genotipados em 29 exemplares de etnovariedades 

de mandioca amplificaram um total de 105 alelos, com média de sete alelos por locos, 

variando entre três a onze. Destes, 47 alelos foram considerados raros, ou seja, com 

frequência inferior a 0,05 (5%), os demais alelos são de frequência comum, apresentando 

valores superiores a 0,05 (5%) (Maciel, 2014). Doze dos quinze locos avaliados 

apresentaram-se com menos de dez alelos.  

A heterozigosidade observada foi maior que a heterozigosidade esperada em sete 

dos locos analisados, com valores variando de 0,0000 a 0,9444. Para a heterozigosidade 

esperada os valores obtidos variaram de 0,4946 a 0,8444. A heterozigosidade observada 

apresentou valores elevados para quase todos os locos analisados, com média de 0.6567, 

indicando diversidade genética entre as amostras de etnovariedades de mandioca estudada, 

uma vez que os valores médios para heterozigosidade observada esteve próximo da 

heterozigosidade esperada.  

O valor obtido para o coeficiente de endogamia (f) foi de 0,0848. Em populações em 

que não existe endogamia, o valor de f não difere significativamente de zero (Hartl; Clarck, 

2010), assim como pode ser observado neste estudo, o valor apresentado por f foi muito 

próximo de zero, isso devido à forma atual de reprodução da espécie e pela troca de 

material entre os produtores. 
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Figura 1. Agrupamento UPGMA baseado na distância genética de Nei (1973) dos 29 
genótipos de etnovariedades de mandioca coletados no município de Alta Floresta, MT, 
utilizando marcadores SSR. 
 

A distância genética entre os genótipos de etnovariedades de mandioca obtidos pelo 

método de agrupamento UPGMA, baseado na distância genética de Nei (1973) foi capaz de 

separar os genótipos em cinco grupos. O grupo I e III alocou apenas um genótipo (AFMP23 

e BAMBPB27, respectivamente). O grupo II compôs-se de dois genótipos. No grupo IV, 

encontram-se nove genótipos, subdividido em três subgrupos. O grupo V alocou dezesseis 

genótipos, sendo distribuídos em quatro subgrupos.  

 

Conclusão 
Existe variabilidade genética entre as etnovariedades de mandioca conservadas 

pelos agricultores de Alta Floresta decorrente pelo intercâmbio de variedades entre os 

agricultores. 

As etnovariedades formaram grupos distintos, e os acessos AFMP23 e BAMBPB27 

foram as mais divergentes.  
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