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Obtencao de linhagens de mandioca via selegao assistida por marcadores
moleculares microssatélites
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A obtencao de linhagens endogamicas de mandioca (Manihot esculenta Crantz) tem sido alvo de pesquisa
em diversos programas de melhoramento em nivel internacional, com objetivo de identificar alelos
recessivos Uteis para o melhoramento genético, bem como para exploragcdo dos efeitos heteréticos e
obtengao de maior previsibilidade dos cruzamentos. Portanto, a exemplo do milho na década de 30, o uso
de linhagens endogédmicas de mandioca pode melhorar a eficiéncia dos métodos de melhoramento
utilizados na cultura, além de permitir aumento dos ganhos genéticos. A forma convencional de obtengao de
linhagens de mandioca é o uso de sucessivas geragdes de autofecundagéo até atingimento de alto nivel de
homozigose, geralmente apds 8-10 gerag¢des. Contudo, atualmente com o avango das analises genéticas
em nivel de DNA, tem sido possivel a identificagdo do nivel de endogamia dos individuos a cada geragéo de
autofecundacédo. Com isso, é possivel selecionar e autofecundar apenas os individuos mais homozigéticos
a cada geragao, tendo como resultado um rapido aumento da homozigosidade em pelo menos metade do
tempo utilizado convencionalmente. O objetivo deste trabalho foi utilizar a sele¢do assistida por marcadores
moleculares (SAM) com o uso de microssatélites para selegdo de individuos S1 e S2 com maior
homozigosidade para redugao do tempo de obtengao de linhagens endogamicas de mandioca. Inicialmente
foi estabelecido um sistema multiplex com diferentes marcadores microssatélites com tamanhos contrastes
de alelos para otimizacao da genotipagem de cinco populag¢des autofecundadas (S1 e Sz2). Os parentais das
progénies S1 e Sz foram genotipados com 88 iniciadores microssatélites organizados em 62 combinagdes
duplex para identificagdo dos locos heterozigéticos que pudessem ser submetidos a analise de endogamia
nas progénies. Em seguida, 313 individuos proveniente de 5 familias (S1 BGM-1163, S1 e S2 de Mani
Branca, S1 e S2 de BRS Mulatinha) autofecundadas foram genotipados para os locos identificados como
heterozigéticos nos respectivos parentais. 14 primers foram selecionados para genotipagem das progénies
S1 BGM-1163, 5 para a progénie S1 Mani Branca e 6 para a progénie Sz Mani Branca. Para as demais
progénies foram identificados apenas um loco polimdrfico e por isso, ndo foram calculados os pardmetros
de endogamia. As analises moleculares dos dados foram realizadas com o auxilio do pacote adegenet no
ambiente de programacgdo R v3.5.1 para determinar a heterozigosidade observada (Ho) e coeficiente de
endogamia (f). Foi possivel selecionar individuos com alta endogamia, sendo que na progénie S1 BGM-
1163 13% dos individuos apresentaram f = 0,50, enquanto que nas progénies S1 e S2 de Mani Branca cerca
de 7% e 17% dos individuos foram caracterizados com f = 0,50. Quatro individuos da familia S1Mani Branca
e dois individuos da familia S2 Mani Branca foram selecionados para os préximos ciclos de autofecundagéo,
visando o desenvolvimento de linhagens endogamicas de mandioca.

Significado e impacto do trabalho: O desenvolvimento de linhagens endogadmicas pode permitir a
exploracdo de efeitos genéticos até entdo negligenciados na cultura da mandioca, que sao a heterose e
caracteristicas de expresséao recessiva. Além disso, o uso da selegao assistida por marcadores pode reduzir
em pelo menos a metade o numero de autofecundagdes necessdarias para geragcado destas linhagens
endogamicas.
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