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Introducéo

Andlise das relacbes genéticas existentes em wulifereespécies constitui-se em uma
importante etapa para o desenvolvimento de prograteamelhoramento, pois fornece informacdes
sobre a diversidade genética e estratificacdo dpslacdes de melhoramento. Avaliacdo precisa dos
padrées de diversidade genética contribui pararacge de informacdes sobre: a) a variabilidade
genética em cultivares; b) identificacdo de comifies parentais que permitam a geracdo de
progénies segregantes com maxima variabilidadetigan& c) introgressdo de genes desejaveis
presentes nos diversos tipos de germoplasma digboni

Recentemente métodos adequados de classificacEdeeamento da variabilidade genética
tem assumido grande importancia nos trabalhos deeceacdo e caracterizacdo de germoplasma, e
em programas de melhoramento genético, em funcammhento do nimero de genotipos e variaveis
amostradosAnalises multivariadas, tais como analise de coraptas principais (ACP) tém se
mostrado eficientes em extrair informac¢6es dos miaisrsos tipos de variaveis devido a sua
capacidade de resumir a informacéo genética mutia em algumas variaveis sintéticas.

Este tipo de andlise possui vantagens sobre oatrasdlagens classicas como o
agrupamento Bayesiano implementado no softv@mecture (Pritchard et al., 2000), tais
como: a) carater exploratorio que ndo exige addéspsag estruturas genéticas como equilibrio
de Hardy-Weinberg ou a auséncia de desequilibrio ligacdo; b) ndo serem
computacionalmente intensivos, podendo ser utitiggghra grandes conjuntos de dados; e ¢)
permite abordar questbes complexas como a idext#fic de adaptacdo, associando a
variabilidade genética a condicbes ambientais &b Jombart et al., 2009). Entretanto, a
ACP néo permite inferéncias sobre a formacao degogrde diversidade, exigindo uma definicdo a

priori para estuda a estrutura da populacao, aléso,dnédo é apropriado para uma imagem clara da



variacao entre populacdes. Por outro lado, estprémosta da andlise discriminante (DA), que define
um modelo no qual se cria variaveis sintéticas eowariagdo genética particionada dentro e entre
grupos, de forma maximizar a primeiro tipo de \g@@(Jombatrt et al., 2010).

O objetivo deste trabalho foi implementar a andiseriminante de componentes principais
(ADCP), que associa as vantagens das duas metaologltivariadas, para analisar e definir o

namero de grupos de diversidade genética no geasiopl de mandiocd@nihot esculenta Crantz.).

Material e Métodos

Dados de genotipagem

Para a definicdo dos grupos de diversidade em io@mdforam analisados dados de
genotipagem de 1280 acessos de germoplasma do Bemoale Germoplasma de Mandioca (BAG-
Mandioca) da Embrapa Mandioca e Fruticultura, adals com 402 SNPs.
Analise dos dados

A andlise discriminante de componentes principAlRGP) disponivel no pacotadegenet
para R, versdo 2.11 (R desenvolvimento Core TealD)2@oi utilizada para definicdo dos
agrupamentos, pois esta técnica ndo requer umagdefia priori de grupos genéticos (Jombart et al.,
2010). Foram utilizados sucessivos agrupamento @onétodoK-means e o Critério de Informacgéo
Bayesiano (BIC) para definicdo do nimero de gruposgueK com o menor valor BIC representa o
nuimero de grupos mais provavel para o conjunto atiosl em andlise. Contudo, na presenga de
estruturagdo genética em cline (tipo particularveeacdo continua) ou de forma hierarquica, os
valores de BIC podem ser reduzidos apos a idemfic do verdadeiro valor #e Assim, a reducao
dos valores BIC foi analisada visualmente paratifiesaxr o valor deK na qual os valores BIC
reduziram apenas sutilmente (Jombart et al., 2010).

Foram testados valores Hede 1 a 50, com 10 corridas para cEkd&pos definido o nUmero
de grupos, foram retidos os eixos da andlise dgpopantes principais que explicam mais de 90% da

variancia total dos dados.

Resultados e Discussao

A ADCP foi utilizada para investigar o padrdo deedsidade genética do germoplasma de
mandioca da Embrapa Mandioca e Fruticultura. Foraantidos na analise 200 componentes
principais na etapa preliminar de transformacadatkos, que no conjunto geral explicou mais de 90%
da variacdo genética total (Figura 1). A definiggonimero de CPs a serem retidos na analise € um
ponto de discusséo sobre o poder de reducdo naslonalidade dos dados. De modo geral, diversos
trabalhos indicam o uso de componentes que retemhaim de 80% da variancia genética. No

contexto da ADCP é preciso definir um ponto de ldoio entre o poder de discriminacdo dos



agrupamentos e a estabilidade de atribuic6es daxiges em cada grupo. Assim, a anélise com 200

CPs garante alto poder estatistico para avalisiratera genética do germoplasma de mandioca.
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Figura 1. Distribuicdo cumulativa da variancia para os congmbes principais da analise de 1280

acessos de mandioca, genotipados com 402 marcatiotipe® SNPs.

A Figura 2 indica a presenca de estrutura hieréagmo germoplasma de mandioca da
Embrapa Mandioca e Fruticultura e ilustra o proceds selecdo do numero ideal de grupos. No
agrupamentaK-means, a queda inicial mais acentuada de acordo comitérior de Informagéo
Bayesiano (BIC) variou de K = 30 a 34 (Figura 2§sin, foi adotadd< = 32 para representar a
variabilidade do germoplasma de mandioca. De acaan Jombart et al. (2010), o tipo de
estruturacdo da populacéo influencia na precisaméimdo em relacdo a definicdo do niumero de
agrupamentos, sendo que inferéncias em populas@esueadas no modelo de ilha sédo mais precisas
do que em populagdes continuas, como parece sasm® do germoplasma de mandioca. Porém,
mesmo quando & real ndo € identificado, o nimero de agrupameinfesido geralmente é muito
préximo ao valor verdadeiro.

A estruturacdo do BAG-Mandioca em 32 grupos dergigade abre possibilidades para
exploracdo do efeito heterdtico entre os agrupawsefdrmados. Neste caso, parentais com alta
diversidade genética nos grupos, podem ser utdizadm cruzamentos dialélicos visando a
implementacdo da selecdo recorrente, ou mesmo ammagdo do potencial de geragcdo de
populacdes superiores para testes clonais de cigépet

A clara definicdo do niamero de agrupamentos no gelaema de mandioca, com uso da

estratégia de ADPC constitui-se em avanco metodmpgois até o momento apenas métodos



hierarquicos ou apenas andlise de componentespaisiera utilizada para os estudos genéticos nesta
cultura. Assim, a formacdo dos agrupamentos serigiréeita de forma empirica, sem critérios

definidos para a classificagdo e ordenamentos elostigos.
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Figura 2. Distribuicdo das diferengas entre as heterozigogicesperadas e observadas na analise de

1280 acessos de mandioca com 402 marcadores deNipo

SegundoJombart et al. (2010), a ADCP pode ser p@ra uma grande variedade de
organismos, independentemente da sua ploidia e daxeecombinagcdo genética, pois a
metodologia € independente de qualquer modelo détiga de populacdes, sendo portanto
livre de suposicdes sobre equilibrio de Hardy-Weighou desequilibrio de ligacdo. Mesmo
em relacdo as abordagens de agrupamento bayeaiadhBCP apresenta a vantagem de
permitir a geracdo de uma representacdo graficgpatentesco entre os agrupamentos

formados.
Conclusdes
A Andlise Discriminante de Componentes Princips#i®CP) fornece um critério

objetivo para a definicdo de grupos de diversidgeleetica no germoplasma de mandioca,

contribuindo para avaliar a complexa estruturagieattiabilidade desta espécie.
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