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Resumo  

Três subespécies são reconhecidas em Manihot carthagenensis. M. carthagenensis 
subsp. carthagenensis, M. carthagenensis subsp. glaziovii e M. carthagenensis subsp. hahnii. 
Essas subespécies são diferenciadas principalmente com relação à distribuição geográfica e 
pela morfologia da folha e do fruto. Nesse trabalho, as relações entre espécies estreitamente 
relacionadas à Manihot carthagenensis e sua distinção em subespécies, foi investigada com 
base em sequências do terceiro íntron do gene nuclear redutase do nitrato (NIA-i3). Dez 
Sequências novas foram alinhadas com 35 sequências obtidas a partir do GenBank e uma 
análise bayesiana foi empregada. Os resultados a partir da árvore gerada mostrou que a 
distinção de subespécies em M. carthagenensis não foi apoiada nesse estudo. Dados 
moleculares também sugeriram M. guaratinica como sinônimo de M. carthagenensis, assim 
como proposto em estudos anteriores com base na morfologia. Além disso, a provável origem 
de M. carthagenensis no ambiente de Mata Seca também foi sugerido, embora maiores 
investigações sejam necessárias. 
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Introdução 

Espécies silvestres de Manihot são importantes reservatórios de alelos de interesse a 
serem transferidos para a espécie cultivada (Nassar 2006), entretanto, sua utilização ainda é 
limitada devido à falta de conhecimento sobre as mesmas, tanto sob o ponto de vista 
agronômico quanto sistemático (Nassar 2000). 

O complexo Manihot carthagensensis destaca-se por incluir espécies com 
características agronômicas de interesse e consideradas filogeneticamente próximas à M. 
esculenta (Allem et al. 2001). A taxonomia desse complexo envolve seis espécies que 
habitam preferencialmente regiões áridas. Manihot carthagenensis (Jacquin) Müll. Arg. e M. 
filamentosa Pittier ocorrem no norte da América do Sul e se diferenciam apenas pelo porte 
que apresentam e pelo comprimento dos filetes (Rogers e Appan 1973). Manihot epruinosa 
Müll. Arg., M. glaziovii Müll. Arg., M. johannis Müll. Arg. e M. pseudoglaziovii Müll. Arg. 
ocorrem no nordeste do Brasil e nordeste de Minas Gerais e são diferenciadas por caracteres 
como inserção do pecíolo e tamanho da inflorescência. 

Allem (2001), baseado em um extenso conhecimento das populações naturais e na 
fragilidade dos caracteres usados para a distinção dessas espécies, sinonimizou todas as 
espécies à M. carthagenensis considerando três subespécies. Manihot carthagenensis subsp. 
carthagenensis, inclui as populações do norte da América do Sul e possui folhas com lobos 
pandurados, enquanto M. carthagenensis subsp. glaziovii (Müll. Arg.) Allem, inclui as 
populações do nordeste do Brasil, com folhas com lobos inteiros, e M. carthagenensis subsp. 
hahnii Allem inclui as populações com frutos costelados do noroeste de Minas Gerais. 
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Dados recentes, no entanto, evidenciaram uma extensa variação nesses caracteres, 
dentro das mesmas populações, sobretudo no que se refere à forma do lobos, tamanho das 
inflorescências e inserção do pecíolo (Neves et al. 2014). Esses resultados sugerem que a 
taxonomia de Manihot carthagenensis sensu Allem (2001) necessita de uma investigação a 
partir de dados que não se restrinjam a aspectos morfológicos e geográficos, e por isso, uma 
investigação baseada em dados moleculares pode ajudar a definir a importância dos traços 
morfológicos tradicionalmente usados na delimitação de Manihot carthagenensis. 

O objetivo desse trabalho foi explorar as relações entre espécies estreitamente 
relacionadas à Manihot carthagenensis e testar se a distinção de subespécies nessa espécie é 
confirmada com base em sequências do terceiro íntron do gene nuclear redutase do nitrato 
(NIA-i3). 

Material e Métodos 

 A análise filogenética incluiu 45 sequências (dez originais e 35 obtidas pelo 
GenBank) a partir de 19 espécies de Manihot. Nesse estudo, foi adotada a classificação de 
Allem (2001) para M. carthagenensis. O DNA total de dez indivíduos foi extraído segundo o 
protocolo de Cota-Sánchez et. al. (2006) com as modificações de Riahi et al. (2010). O 
terceiro íntron do gene redutase do nitrato foi amplificado utilizando os iniciadores NIAi3-F e 
NIAi3-R (Howarth e Baum, 2002). As condições de amplificação foram como descrita em 
Howarth e Baum (2002). Os produtos de PCR foram purificados utilizado a enzima ExoSAP 
IT (USB). O sequenciamento foi realizado pela Macrogen Inc., Sul Coreana, usando os 
mesmos iniciadores das reações de PCR. As sequências obtidas foram importadas para o 
programa Sequencher 4.8 (Gene Codes) para edição manual. O alinhamento completo das 
sequências foi realizado com introdução de gaps para compensar a presença de indels 
(inserção/deleção).  MrModletest 2.3 (Nylander, 2004) foi fornecido com o conjunto de dados 
de NIAi3. O Akaike Information Criteria (Akaike 1973) indicou (GTR+G) como o melhor 
modelo. MrBayes 3.1 (Ronquist & Huelsenbeck, 2003) foi usado para estimar a filogenia 
Bayesiana. Cada análise Bayesiana foi realizada usando duas corridas simultâneas de 2 
milhões de gerações cada e as primeiras 250 árvores foram descartadas como burn-in. 

Resultados e Discussão 
O resultado da análise bayesiana a partir de sequências de NIAi3, revela que a 

distinção de subespécies em M. carthagenensis não foi apoiada nesse estudo (Figura 1). Os 
indivíduos de  M. carthagenensis subsp. carthagenensis estão filogeneticamente mais 
relacionados com os indivíduos de subespécie M. carthagenensis subsp glaziovii. Esse 
resultado mostra que os critérios geográfico e morfológico (forma do lóbulo), adotado por 
Allem (2001) para diferenciar essas subespécies devem ser revistos.  

Os resultados evidenciam ainda que M. carthagenensis só mantém seu 
monofiletismos com a inclusão de M. guaratinica, ou seja, em se considerando M. 
guaratinica como sinônimo de M. carthagenensis, como proposto por Allem (1979).   

O posicionamento de um único indivíduo de M. carthagenensis junto com outros dois 
de M. quinquepartita parece ser consequência de erro de identificação. Essas espécies 
possuem diferenças de hábito e forma das brácteas bastante evidente. Enquanto M. 
carthagenensis possui hábito subarbustivo a arbóreo e brácteas setáceas, M. quinquepartita é 
uma liana com brácteas foliáceas. Assim, é sugerida uma investigação a partir do material 
utilizado como voucher. 

O indivíduo M. carthagenensis – Brazil (1823), juntamente com outras duas espécies 
distintas formaram um clado irmão do clado que suporta os demais indivíduos de M. 
carthagenenses. Em outra análise, restrita aos acessos do complexo M. carthagenensis, M. 
januarensis aparece como basal em relação às demais espécies deste complexo, seguida pelo 
acesso Brazil (1823). Os três acessos que aparecem como clado irmão na Figura 1 têm 
ocorrência no noroeste de Minas Gerais e a proximidade do acesso M. carthagenensis-Brazil 
(1823) de M. januarensis sugere que a provável origem de M. carthagenensis foi nesse tipo 
de ambiente.   
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A confusa nomenclatura em M. carthagenensis é resultado da enorme variabilidade 
morfológica encontrada dentro da espécie, o que torna dificil a identificação correta de seus 
representantes. Assim, esses resultados são o ponto de partida para a revisão nomenclatural 
deste complexo e para o conhecimento da história evolutiva de suas populações. 

 

 
Figura 1. Filogenia Bayesiana (árvore consenso) do conjunto de dados de NIAi3 para 45 
sequências a partir de 19 espécies de Manihot Mill. com M. caudata como grupo externo. O 
comprimento dos ramos é desenhado por escala, os valores de suporte dos nós são dados 
como probabilidade posterior (%) sobre os ramos. Símbolos distintos são dados para 
subespécies distintas de M. carthagenensis, bolinha preenchida representa a subespécie 
glaziovii e bolinha sem preenchimento representa a subespécie carthagenensis. 

Conclusão 

A distinção de Manihot carthagenensis em subespécies não foi corroborado a partir 
de dados de NIAi3. 

O complexo Manihot carthagenensis foi evidenciado com sendo monofilético, com a 
inclusão das espécies anteriormente reconhecidas como distintas, e, sobretudo com a 
sinonimização de M. guaranitica.  

Os dados evidenciam que a provável origem de M. carthagenensis se deu em 
ambientes de Floresta Estacional Decidual (mata seca), uma vez que os acessos mais basais 
são provenientes desse tipo de ambiente. 
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