ANDRE DUTRA SILVA JUNIOR

ESTIMATIVA DE PARAMETBOS GENETICOS E UTILIZACAO DE iNDICES DE
SELECAO NA IDENTIFICACAO DE CLONES SUPERIORES DE BATATA-DOCE

Dissertacdo apresentada a Universidade
Federal de Vigosa, como parte das
exigéncias do Programa de Po6s-Graduacéo
em Fitotecnia, para obtencao do titulo de
Magister Scientiae.

Orientador: Carlos Nick Gomes

Coorientadores: André Ricardo Zeist
Pablo Forlan Vargas

VICOSA - MINAS GERAIS
2023



Ficha catalografica elaborada pela Biblioteca Central da Universidade

Federal de Vicosa - Campus Vicosa

S586¢e
2023

Silva Junior, André Dutra, 1996-

Estimativa de parametros genéticos e utilizagcao de indices
de selecao na identificacdo de clones superiores de batata-doce /
André Dutra Silva Junior. — Vigosa, MG, 2023.

1 dissertagdo eletronica (75 f.): il. (algumas color.).

Orientador: Carlos Nick Gomes.

Dissertacao (mestrado) - Universidade Federal de Vigosa,
Departamento de Agronomia, 2023.

Inclui bibliografia.

DOI: https://doi.org/10.47328/ufvbbt.2023.656

Modo de acesso: World Wide Web.

1. Ipomoea batatas. 2. Batata-doce - Melhoramento
genético. 3. Clonagem. 4. Pragas agricolas. I. Gomes, Carlos
Nick, 1979-. II. Universidade Federal de Vicosa. Departamento
de Agronomia. Programa de Pds-Graduacao em Fitotecnia.

III. Titulo.

CDD 22. ed. 635.22

Bibliotecdrio(a) responséavel: Bruna Silva CRB-6/2552




ANDRE DUTRA SILVA JUNIOR

ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS E UTILIZAGAO DE INDICES DE
SELEGAO NA IDENTIFICAGAO DE CLONES SUPERIORES DE BATATA-DOCE

Dissertacdo apresentada a Universidade
Federal de Vigosa, como parte das
exigéncias do Programa de Pos-Graduagao
em Fitotecnia, para obtencao do titulo de
Magister Scientiae.

APROVADA: 28 de julho de 2023.

Assentimento:

Amndrd DLJW SA/Q/\J'O\ mem
André Dutra Silva Junior
[ Autor

W?@wmm

Carlos Nick Gomes
Orientador




Aos meus pais André Dutra e Marlene
Aos meus irmaos Alan Vinicius e Ellen Cristine
A minha namorada Carolaine Marques

Dedico



AGRADECIMENTOS

Agradeco primeiramente a Deus, por ter me concedido forga, foco necessario
e principalmente saude para concluir mais essa etapa em minha vida.

Ao programa de P6s-Graduacdo em Fitotecnia pela oportunidade de cursar
o mestrado, Lidia e Tatiani pela paciéncia e atengao.

As agéncias de fomento de bolsa CAPES, FAPEMIG e principalmente CNPq
pela concessao da bolsa.

O presente trabalho foi realizado com apoio da Coordenagdo de
Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior — Brasil (CAPES) — Cédigo de
Financiamento 001.

Ao Conselho Nacional de Desenvolvimento Cientifico e Tecnolégico (CNPq),
pela concessao da bolsa de estudos.

A Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Minas Gerais (FAPEMIG).

Ao Professor Carlos Nick Gomes, pela orientacdo, ensino, dedicacéo,
amizade, paciéncia e por todo aprendizado.

Ao meu coorientador André Ricardo Zeist, pela coorientagdo, paciéncia,
atencdo, amizade e por seus ensinamentos pessoais e profissionais.

Ao meu coorientador Pablo Forlan Vargas, pela atencdo e pelas valiosas
sugestoes.

Aos meus pais André Dutra Raimundo, Marlene da Silva e aos meus Irmaos
Alan Vinicius Silva Dutra, Ellen Cristine Silva Dutra e a minha namorada Carolaine
Marques da Silva, por todo o apoio, for¢a, confiangca e pelo amor e carinho
incondicionais.

Aos meus amigos dos grupos CEOFOP/NEOSC/GPEMHort, por todos os
conselhos e amizade durante os ultimos anos.

Aos meus amigos que conheci em Vigosa por todo apoio, amizade, conselhos
e paciéncia que tiveram durante o0 meu mestrado.

Aos amigos do Agro que mesmo de longe estao presentes em minha vida.

Aos funcionarios da Unidade de ensino, pesquisa e extensdo (UEPE) horta
velha pela amizade, apoio e dedicacéo.

E a todos os demais, que de alguma forma contribuiram para conclusao deste
trabalho.

Muito obrigado!



“A logica pode levar vocé de A a B, mas a
imaginacao pode levar vocé a qualquer lugar.”

(Albert Einstein)



RESUMO

JUNIOR, André Dutra Silva, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de 2023.
Estimativa de parametros genéticos e utilizacao de indices de selecao na
identificacao de clones superiores de batata-doce. Orientador: Carlos Nick
Gomes. Coorientadores: André Ricardo Zeist e Pablo Forlan Vargas.

A batata-doce € uma planta cultivada em diversas regiées do mundo e conhecida pela
sua facilidade de cultivo, sua rusticidade e versatilidade de uso. No Brasil, a
produtividade média é de 14,6 t ha', valor que esta abaixo do potencial da espécie,
que pode ser superior a 40 t ha'. O desenvolvimento de novos cultivares é
fundamental para que esta produtividade seja alcangcada. Em funcao da poliploidia da
espécie, a variabilidade nas geracoes segregantes pode ser explorada com a geracao
de um elevado numero de individuos com as mais variadas combinagbes genotipicas.
Para uma sele¢do mais acurada, a utilizagdo de indice de selecdo € uma ferramenta
valiosa, para identificacdo das combinacbes alélicas mais promissoras
agronomicamente. Com isso, objetivou-se neste trabalho, estimar parametros
genéticos e selecionar, por meio de diferentes indices de selecdo, individuos
superiores de batata-doce com base em caracteristicas agronémicas e fisicas das
raizes. Avaliou-se 1.223 individuos advindos de dez clones resultantes do cruzamento
entre cultivares previamente selecionadas. Os ensaios foram conduzidos em
condicbes de campo com os clones dispostos no delineamento experimental de
blocos aumentados com testemunhas intercaladas. Caracteristicas agronémicas,
resisténcia a pragas de solos e coloragdo de polpa foram mensuradas. Dos 966
individuos avaliados quanto a producédo de raizes tuberosas, houve superioridade
média em relacdo as testemunhas e variabilidade genética para as variaveis
avaliadas. Foram obtidas estimativas de herdabilidade de elevada magnitude para
todas as caracteristicas avaliadas. O indice de selecao Multi-Trait Genotype-ldeotype
Distance Index (MGIDI) resultou ganhos superiores quando comparados aos indices
dos ranks de Mulamba e Mock (1978) e ao classico de Smith (1936) e Hazel (1943),
foram selecionados 90 individuos de batata-doce com caracteristicas agronémicas
relacionadas as raizes aprimoradas, incluindo a polpa colorida. No segundo
experimento, avaliamos 90 clones previamente selecionados na primeira fase de
triagem. Utilizamos delineamento experimental de blocos casualizados, composto por
dois blocos, cada um contendo 10 leiras, com cinco plantas por genétipo em cada



leira. No total, foram testados 100 tratamentos, abrangendo os 90 gendtipos
previamente escolhidos e mais dez testemunhas. Durante essa fase, avaliamos
diversas caracteristicas agronémicas, resisténcia a pragas de solo e a coloracédo da
polpa, além de conduzirmos avaliagdes pos-colheita, incluindo o teor de sdlidos
soluveis (SS), a espessura da casca (ST) e a porcentagem de matéria seca (DM). Os
resultados revelaram diferencas altamente significativas (P < 0,01) em todas as
caracteristicas avaliadas, com os 90 clones superando consistentemente as dez
testemunhas em todos os aspectos avaliados. Destaca-se que o indice de selecao
MGIDI demonstrou ser mais eficaz na obtengédo de ganhos do que os indices classicos
normalmente empregados. Como da segunda selecao, identificamos e selecionamos
15 clones de batata-doce que exibiram caracteristicas agronémicas e fisicas
superiores as das testemunhas. Esses clones demonstram grande potencial para o

desenvolvimento de futuras cultivares comerciais de destaque no mercado.

Palavras-chave: [pomoea batatas. Melhoramento genético. Clones de meios-irmaos.
Polpa alaranjada. Polpa roxa. Pragas de solo.



ABSTRACT

JUNIOR, André Dutra Silva, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, July, 20283.
Estimation of genetic parameters and the use of selection indices in the
identification of superior sweet potato clones. Adviser: Carlos Nick Gomes. Co-
advisers: André Ricardo Zeist and Pablo Forlan Vargas.

The sweet potato is a widely cultivated plant in various regions of the world, renowned
for its ease of cultivation and resilience. In Brazil, the average productivity of sweet
potato stands at 14.6 t ha!, a value that falls below the species' potential, which can
reach up to 40 t ha™'. The development of new cultivars is crucial for achieving this
level of productivity. However, due to the species’ polyploidy, the variability in
segregating generations can be easily utilized. Given the high number of individuals
with diverse genotypic combinations generated, the use of selection indices becomes
a valuable tool for identifying the best genotypes. Therefore, the goal of this study was
to estimate genetic parameters and select superior sweet potato clones based on
agronomic and physical root characteristics. We evaluated a total of 1,223 clones
resulting from ten individuals derived from crosses between previously selected
cultivars. Field trials were conducted using an augmented block design with
interspersed checks. Agronomic traits, soil pest resistance, and flesh color were
measured. Out of the 966 individuals evaluated for storage root production, there was
a significant average superiority compared to the checks and genetic variability for the
evaluated variable. High heritability estimates were obtained for all evaluated
characteristics. The Modified Genetic Index of Dominance and Intergenotypic
Dissimilarity (MGIDI) selection index resulted in superior gains compared to the
Mulamba and Mock (1978) rank-based indices and the classic Smith (1936) and Hazel
(1943) indices, 90 sweet potato individuals with improved root-related agronomic
characteristics, including colored flesh, were selected. In the second experiment, we
evaluated 90 clones previously selected in the first screening phase. We employed a
randomized block experimental design, consisting of two blocks, each containing 10
rows, with five plants per genotype in each row. In total, 100 treatments were tested,
encompassing the 90 pre-selected genotypes and an additional ten control subjects.
During this phase, we assessed various agronomic traits, resistance to soil-borne
pests, pulp coloration, and conducted post-harvest evaluations, including soluble
solids content (SS), peel thickness (ST), and dry matter percentage (DM). The results



unveiled highly significant differences (P < 0.01) across all evaluated traits, with the 90
clones consistently outperforming the ten control subjects in every aspect examined.
Notably, the MGIDI selection index proved to be more effective in achieving gains
compared to the classical indices typically employed. From this second selection, we
identified and selected 15 sweet potato clones that exhibited superior agronomic and
physical characteristics in comparison to the control subjects. These clones
demonstrate significant potential for the development of future commercial cultivars

that stand out in the market.

Keywords: [pomoea batatas. Genetic Breeding. Half-sibling clones. Orange flesh.

Purple flesh. Soil pests.



Sumario

1. INTRODUGAO GERAL ...t s s sssnsass e 12
2. REVISAO DE LITERATURA ........oooioooreeeeeeeeeeeeeeeesee s ss oo s sssssn e 14
2.1 Origem e a disseminacao da batata-doce pelo mundo...............cccocccevnniinnnccne. 14
2.2 ASPectoS DOTANICOS ..........c.ouiiiiiii s 15
2.3 Importancia da batata-doce ..o 16
2.4 Aspectos de ClIMa @ SOI0 .........ccoociiiiiii e 18
2.5 Variabilidade genética da batata-doce................cccooiiniiinici 18
2.6 Melhoramento genético da batata-doce...............c.occoeoniiiinciincc 19
2.7 Estimacao de parametros genétiCos.............cooeeiniiiiiiiininicicree s 20
2.8 INAICES A SEIECAOD.............ooooeoeeeeeee e 21
3. REFERENCIAS..........ccoooooiveeeeeee s 23

4. CAPITULO 1 - ARTIGO: ESTIMATIVA DE EARAMETROS GENETICOS E UTILIZACAO
DE iNDICES DE SELECAO NA IDENTIFICACAO DE CLONES SUPERIORES DE BATATA-

DOGCE ...ttt ettt ettt s s st et s ettt R st s e e e e 30
B.INTRODUGAO ... an s s s s s 33
6. MATERIAL E METODOS...........ooooiieeeeeeeeeeeeeeeeeeseeeies s ssssssssssssssssssssssssse s snssssnsssnnens 34
6.1 Local de conducao dos experimentos e material vegetal...............cccccooevvnernennnnn. 34
6.2 Cruzamentos e obtencao das sementes ...............cccccoveeieeccceccee e 35
6.3 Escarificacao quimica e producao de mudas................cccceoeveeeveeeiicreeeceseeceeee 36
6.4 Manejo das unidades experimentais.............cccccooveveiirciniecieniseee 37
6.5 FENOHIPAGEIM ... 37
6.5.1 Avaliacoes 1° € 2° eXPeriMeNtOS. ............ccoeiiririeiiirineiee e 37
6.5.2 Avaliacoes extras 2° eXpPerimento ............c.ccccceviriiiieriecciceeeee e 38

6.6 Analises estatiStiCas.............ccovvrii e 38
6.6.1. EXPeriMENtO T .......ooiiiiiii s 38
6.6.2. EXPEMENTO 2 ...t 39

6.7 Correlacoes fenOtPICAS .............ccoiiiii s 39
6.8 INAICES @ SEIEGAO.............oooooeeeeeeeeceeevee e 39
6.8.1. Primeira SEIECAO0 ............c.cucuiiiiciece e 39
6.8.2. SEgUNAA SEIEGAOD ........c.oeeiiicie et 41

7. RESULTADOS ...ttt ettt ettt ettt et et et esesesesesesennaas 41
T EXPEIIMENTO 1.ttt sttt 41
7.1.1 Andlise de varidncia e parametros genéticos..............c.cocoveevnneinnnccnneceene 41
7.1.2 Correlag@o feNOtPICA ...........ccooueiriiie e 44

7.1.3INAICES dE SEIECAO................veeeeeeeeceeeeeee e s e 45



7.1.4 Genotipos selecionados por meio do indice MGIDI (12 selecao) ...................... 48

7.1.5 Triagem dos melhores genétipos por meio de indice de selecao MGIDI (12

SCIBGA0D) ...ttt bbbttt 52
T2 EXPEIIMENTO 2.ttt b ettt n ettt nene 53
7.2.1 Analise de Variancia e Parametros Genéticos .............cccocevvivvencenccenecinieeen, 53
7.2.2 Correlacao fenOtPICA ...........c.ooeviiiiiiiicec e 56
7.2.3 indice de SeleGA0 MGIDI .................ccc.coovmvveeeieeeeeeeeeeeseeeeeee s 57
7.2.4 Genotipos selecionados por meio do indice MGIDI (22 selecao) ...................... 57
7.2.5 Triagem dos melhores genétipos por meio de indice de selecao MGIDI (22
SCIBGA0D) ...t b bbbt 59
8. DISCUSSAD.........ooeiiiiriiise ittt sttt 60
8.1 Teste F e estimativas de parametros genéticos (Experimento 1) ...........ccccccoee..... 60
8.2 Correlacoes fenotipicas entre as caracteristicas .............cccccocevvveveienccnccnccree, 62
8.3 INICES A SEIECAOD.............ooooeeeeeeeee e s s ense s 63
8.4 Teste F e estimativas de parametros genéticos (Experimento 2) ............................ 65
8.5 Correlacoes fenotipicas entre as caracteristicas .............cccoevevevnecnccvccneee, 66
8.6 SEQUNAA SEIECAO ........c.cueiiiiice et 67
9. CONCLUSAOD............ooiiooeriviseees s 68

10. REFERENCIAS .....o.oooeoeeoeoeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee oo e e e e e es e es e e s s s e e s s e s s e es s erenas 69



12

1. INTRODUCAO GERAL

A batata-doce (/lpomoea batatas L. Lam) € uma planta rustica, fenotipicamente
plastica, adaptavel a diversas condicbes edafoclimaticas e de baixo custo de
producéo, o que contribui para sua ampla disseminacao global (KATAYAMA et al.,
2017). Além de sua importancia como alimento para os seres humanos, as raizes
tuberosas de batata-doce e suas folhas tém sido amplamente exploradas na
alimentacao animal e na produgéao de etanol (KATAYAMA et al., 2017). Além disso, a
cultura é utilizada na industria, como matéria-prima para a produc¢éo de fécula, flocos,
farinhas, amido e bebidas alcodlicas (BACH et al., 2021).

Do ponto de vista nutricional, as raizes da batata-doce sdo fontes de
provitamina A, vitaminas do complexo B, vitamina C; minerais, tais como ferro, calcio,
potassio, enxofre e magnésio; e, elevados niveis de carboidratos, principalmente o
amido que é uma importante fonte de energia (ABONUUSUM et al., 2021). Além disso,
a batata-doce possui raizes tuberosas com polpas coloridas, que apresentam
compostos bioativos especificos, como antocianinas e carotenoides, o0s quais
conferem cores vibrantes as raizes e sdo conhecidos por suas propriedades
antioxidantes e anti-inflamatérias (MAFRA et al., 2021). Esses compostos tém sido
associados a prevencdo de doengas crOnicas, como cancer, doencas
cardiovasculares e neurodegenerativas (WU et al., 2018).

Em 2021, 88,8 milhdes de toneladas foram colhidas em todo o mundo, em
uma area de 7,4 milhdes de hectares, proporcionando uma produtividade média de
11,99 t ha'. A China é a maior produtora mundial com 47.621.146 toneladas. No
Brasil, a batata-doce € a quarta hortalica mais cultivada com aproximadamente 824
mil toneladas, em uma area de aproximadamente 56 mil hectares, com produtividade
média de 14,6 t ha™ (IBGE, 2021).

A produtividade nacional é considerada baixa se comparada a de outros
paises, 0 que pode estar relacionado ao baixo nivel tecnolégico empregado na
producdo, entre eles a utilizacdo de cultivares obsoletos que sdo conservados pelos
produtores (LEAL et al.,, 2021). Em condicdes tropicais, a produtividade pode ser
superior a 40 t ha' (KARAKAS et al., 2021). Essas variedades demonstram limitada
capacidade de resposta as técnicas agrotecnolégicas contemporaneas, conforme
relatado por Oliveira et al., 2022, e Zeist et al., 2022. Além disso, sédo plantas
suscetiveis a pragas e doencas do solo, tais como crisomelideos, larva alfinete, broca-
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da-raiz e nematoides do género Meloidogyne (LEAL et al., 2021). Essa suscetibilidade
resulta em raizes de qualidade visual inferior e, consequentemente, uma
produtividade limitada, conforme observado em Oliveira et al., 2022.

Estudos que visem incremento na produtividade dessa espécie sao
imprescindiveis, em especial pesquisas na area de melhoramento genético
(RAMALHO et al., 2012; NEUNFELD et al., 2022). No entanto, para a cultura da
batata-doce, pesquisas na area de melhoramento genético vegetal sdo incipientes, o
que resulta em materiais disponiveis no mercado com baixa produtividade, formato de
raizes fora do padrdo comercial e alta suscetibilidade a artrépodes-praga
(MASSAROTO et al., 2014).

A batata-doce é hexaploide e de polinizacdo cruzada, o que faz com que
grande parte das caracteristicas tenham grande variacao (ZEIST et al., 2022). Por ser
altamente heterozigota, ha ampla variabilidade dentro da espécie, (MOHANTY et al.,
2016; SHARAVATI et al., 2018). Adicionalmente, por ser de propagacao vegetativa,
apds obtencao dos novos gendtipos por meio de cruzamentos e selecado dos mais
promissores, esses podem ser facilmente propagados sem perda das caracteristicas
(LEAL et al., 2021).

Em um programa de melhoramento genético, a selegcdo de gendtipos
superiores deve considerar atributos favoraveis que resultem em melhor desempenho
produtivo e atendam as demandas do mercado. Nesse caso, as estimativas de
parametros genéticos e o uso de um indice de sele¢do sao estratégias promissoras
para a selegcdo de gendtipos (SSALI et al.,, 2019). Estimativas de parametros
geneéticos, sdo essenciais para escolher métodos de selecao que permitam inferéncias
de ganhos previstos a partir da selecdo (GRUNEBERG et al., 2015). Além disso, ao
empregar os indices de selecédo para diversos caracteres simultaneos, ha uma maior
probabilidade de adquirir genotipos mais produtivos e adaptados, com diversas
caracteristicas desejadas (OLIVOTO et al., 2020).

Dessa forma, os objetivos deste estudo foram iniciar um Programa de
Melhoramento de batata-doce na Universidade Federal de Vigosa por meio da selegcao
de progénies de meios-irmaos advindas de cruzamentos dirigidos, bem como
desenvolver, e por meio de indices de selecao, identificar individuos de batata-doce

superiores, com base em caracteristicas agrondmicas e fisicas das raizes.
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2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Origem e a disseminacao da batata-doce pelo mundo

A batata-doce [[pomoea batatas (L.) Lam.] é uma planta originaria da América
Central, desde a peninsula de Yucatdn no México até a Colédmbia. Atualmente é
cultivada em todas as regides tropicais e subtropicais do mundo. Ha relatos do uso da
cultura ha mais de dez mil anos, comprovados por raizes tuberosas secas
encontradas em cavernas no Peru e evidéncias em escritos arqueolégicos
encontradas na América Central (CARMONA et al., 2015; OLIVEIRA et al., 2017). Na
América do Sul estima-se que a batata-doce foi domesticada a cerca de 5.000 anos
(MU & LI, 2019).

A sua origem botanica, no entanto, permanece incerta (ROULLIER et al.,
2013; MU & LI, 2019). A mais recente proposta de origem botanica da batata-doce é
a autopoliploide com lpomoea trifida como Unico parente (MUNOZ-RODRIGUEZ et
al., 2018). Outra hip6tese propde que /. batatas seja um alo-autohexaploide (2 n = 6 x
=90), com uma composi¢cao do genoma B1 B 1 B2 B 2 B 2 B 2resultantes de cruzamento
inicial entre um ancestral tetraploide e um progenitor dipléide seguido por um evento
de duplicagdo completa do genoma (MAGOON et al.,, 1970; YANG et al., 2016).
Também foi proposto que a batata-doce se originou da hibridizagdo por gametas nao
reduzidos de /. trifida, dipl6ide e um tetraploide /. batatas ou que a espécie é derivada
de [ trifida e I. triloba (WADL et al., 2018).

Independentemente de sua origem, o genoma da batata-doce é hexaploide e
altamente heterozigoto, e essa complexidade genética retardou o sequenciamento,
montagem e anotacdo do genoma nos ultimos dez anos. No entanto, os recursos
moleculares disponiveis para a batata-doce estdo se expandindo rapidamente e
incluem transcriptomas montados de novo da batata-doce e varios de seus parentes
de tipo silvestres previstos (PONNIAH et al., 2017; SOLIS et al., 2014).

A partir da descoberta da América Central pelos espanhdis a batata-doce foi
introduzida na Europa e difundida a partir de entdo para a Africa, india e China, sendo
levada para China e Japao entre 1597 e 1609 e, entao espalhada por varias partes do
mundo (KATAYAMA et al., 2017). Atualmente é cultivada em mais de 100 paises,
entre as latitudes 42°N e 35°S, desde o nivel do mar até 3.000 metros de altitude e
nos mais diversos climas, como Cordilheira dos Andes, regiao Amazénica e até
mesmo regides desérticas como na costa do Pacifico (ALAM et al., 2016; JANSSON
& RAMAN, 2019).
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2.2 Aspectos botanicos

A batata-doce € uma planta dicotiledonea que faz parte da familia
Convolvulaceae e do género Ipomoea. Ela se destaca como a Unica entre mais de
1.000 espécies desse género a possuir valor comercial. Além disso, é notavel por ser
0 Unico membro hexaploide, com uma contagem cromossdémica de 2n = 6x = 90
(KATAYAMA et al., 2017; MU & LI, 2019).

O crescimento das ramas pode ser ereto ou intermediario e geralmente
rasteiro, dependendo do cultivar e da disponibilidade de agua e nutrientes no solo. E
uma espécie aldgama auto incompativel, de baixa habilidade de florescimento e
producdo de sementes. Essas caracteristicas e a poliploidia tornam a batata-doce
uma espécie de alta heterozigosidade e variabilidade genética (KATAYAMA et al.,
2017; CHEN et al., 2020; SWANCKAERT et al., 2021).

O plantio da cultura em lavouras comerciais é realizado por propagacao
assexuada, sendo utilizado o caule da planta, caracterizado como rastejante, que
também ¢é conhecido como ramas-sementes, as quais favorecem o rapido
enraizamento no solo. Recomenda-se, para o plantio, a utilizacdo de ramas com
tamanho 30 a 40 cm, retiradas das partes mais novas da planta matriz, por favorecer
0 enraizamento mais rapido e por estarem menos contaminadas por pragas
(SANTANA et al., 2015; MARKOS & LOHA, 2016). Ramas velhas possuem paredes
lignificadas e menor niumero de células meristematicas, dificultando o enraizamento
(RAVI et al., 2014).

A cultura é uma espécie perene cultivada como anual, que atinge até trés
metros de comprimento, exibindo folhas com peciolos longos, apresenta alta eficiéncia
na captacao da energia solar possuindo capacidade de produg¢do de matéria seca
mesmo em solos pouco férteis e com baixo pH (NABUBUYA et al., 2017).

As flores da batata-doce séo solitarias ou em grupos que crescem nas axilas
das folhas. Cada flor abre apenas uma vez logo ap6s o nascer do sol e comeca a
murchar ao meio-dia, sua polinizagdo pode ser realizada manualmente ou por insetos,
método mais eficiente, resultando em cépsulas que podem conter até quatro
sementes (SHEN et al., 2016). No entanto, flores de polinizacdo manual geralmente
produzem capsulas com apenas duas sementes. As sementes de grande tamanho
germinam mais rapidamente do que as menores (MWANGA et al., 2017). Essas
sementes s&0 marrons ou pretas, glabras, angulares e medem aproximadamente 2—
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3 mm de comprimento, e precisam ser submetidas a condi¢des de quebra de
dorméncia para germinagao (MANI et al., 2014; KATAYAMA et al., 2017).

O sistema radicular possui dois tipos de raizes, as fibrosas, que sao
responsaveis pela absorcao de agua, nutrientes e fixa a planta no solo, e as tuberosas
que representam a parte comercial, nas quais ha o acumulo de reservas (produtos da
fotossintese), podendo variar quanto as cores de pelicula externa e polpa, formatos e
tamanhos (SANTANA & CARDOSO, 2008). As cores da polpa e o teor dos compostos
bioativos nas raizes de batata-doce exibem uma ampla variacédo devido a influéncias
que incluem a diversidade genética, o estagio de maturagéo, as condigdes de cultivo,
o0 armazenamento pés-colheita e a estagdo do ano (ECHER et al., 2015).

A raiz tuberosa da batata-doce € facilmente localizada no solo por possuir
espessura maior, 0 seu crescimento se da desde a fase inicial do desenvolvimento da
planta, apresenta formatos variados, redondo, eliptico-redondo, eliptico, oval, oboval,
oblongo, oblongo-longo, eliptico-longo, longo irregular, fusiformes ou alongados
(CEAGESP, 2020). Além disso, algumas raizes podem apresentar pele rugosa ou lisa,
veias e dobras na sua parte externa, esses fatores podem acontecer pela estrutura do
solo e presenca de torrdes, pedras e camadas compactadas, sendo que as raizes que
apresentam essas caracteristicas sao rejeitadas pelos consumidores (GALVAO,
2019).

2.3 Importancia da batata-doce

A batata-doce tem grande importancia nutricional, social e econémica.
Nutricionalmente, as raizes possuem elevado teor de carboidratos, principalmente
amido, o qual é uma importante fonte de energia para os consumidores (ROSERO et
al., 2022). Na alimentacdo humana, as raizes podem ser consumidas das mais
diversas maneiras e empregadas como ingrediente em diferentes alimentos
processados. (KITAHARA et al., 2017). Ao mesmo tempo, o potencial das folhas para
serem utilizadas para alimentacdo humana vem sendo estudado por serem ricas em
vitamina B, beta-caroteno, ferro, calcio, zinco e proteina, além de acuUcares e
compostos fendlicos e flavonoides, (FAGUNDES, 2020).

A deficiéncia de micronutrientes € um problema que afeta pessoas no mundo
inteiro, demonstrado que uma parte da populagdo ndo esta ingerindo vitaminas,
minerais ou determinados nutrientes de maneira correta, devido a ma alimentacao que

ocorre em determinadas regides, principalmente as subdesenvolvidas (LOCKYER et
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al., 2018). A batata-doce apresenta, em sua composicao, substancias importantes na
formacao de compostos nutricionais como beta-caroteno e antocianinas que séo
benéficas a saude humana (KATAYAMA et al., 2017). Estudos mostram que trabalhos
com biofortificacao de batata-doce ajudaram na melhoria do consumo de vitamina A
de criangas em paises africanos (PRAKASH et al., 2017). A batata-doce tem potencial
para ser utilizada em diversos fins além de alimento basico, entretanto ainda carece
de estudos que contribuam para seu maior fortalecimento (KITAHARA et al., 2017).

A biofortificacdo € a melhora da composicado nutricional de um vegetal por
meio de melhoramento genético, com o propdsito de abordar caréncias de elementos
essenciais na dieta (LAURIE et al., 2015). Trata-se de um processo promissor para
melhorar a alimentacdo de populacbes, pois tem potencial para melhorar
nutricionalmente alimentos basicos como a batata-doce em paises mais pobres
(ZEIST et al., 2022). Nesse sentido, se carece do desenvolvimento de gendtipos de
batata-doce que possuam raizes com polpa de coloragéo laranja e roxa e que devido
as caracteristicas quimicas dessas raizes sejam biofortificados.

Além do emprego das raizes na alimentagdo humana, as raizes e ramas da
batata-doce sdo utilizadas na alimentacdo animal possuindo grande potencial na
producdo de ramas, podendo ser utilizadas em forma de silagem ou consumidas
frescas (VARGAS et al., 2017). As raizes da cultura possuem alta fonte de energia e
baixo teor de fibra, podendo ser usadas frescas para varias espécies de animais, como
suinos e bovinos. A producédo de matéria seca (MS) varia na maioria das variedades
de 2 a 4 toneladas por hectare para as ramas e de 4,3 a 6 toneladas por hectare para
as raizes tuberosas, respectivamente. As ramas de gendtipos de alto rendimento pode
ser colhidas até trés vezes por ano, com uma producio de até 125t ha™! de biomassa
fresca (~16 t MS) (KATAYAMA et al., 2017; GAKIGE et al., 2020).

Outra caracteristica importante da batata-doce é sua capacidade para
producédo de etanol, podendo alcancar 170 litros de etanol por tonelada de raiz, de
gendtipos com produtividades de 40 a 60 t ha!, podendo obter rendimentos de 6.800
a 10.200 L/ha. Comparativamente com a cultura da cana-de-acucar, a batata-doce se
destaca por possuir ciclo curto de producao (que varia de 4 a 5 meses) e algumas
cultivares, superem a producéo de etanol em indice de producéao etilica por hectare
(ANDRADE et al., 2018). A utilizacdo da batata-doce para producéo de etanol poderia
ser uma alternativa para usinas e agricultores em épocas posteriores para cultivar a
cana de acgucar (GONCALVES et al., 2011).
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2.4 Aspectos de clima e solo

A cultura da batata-doce é altamente adaptavel e tolerante a diferentes
condigdes climaticas, o que permitiu seu cultivo em regiées com climas adversos como
a Cordilheira dos Andes, Rio Grande do Sul, Amazénia e até em solos desérticos,
como por exemplo costa do Pacifico (RAYMUNDO et al., 2014; MOTSA et al., 2015).

O desenvolvimento da cultura & favorecido em locais ou épocas com
temperatura média e superior a 24°C, seu crescimento é retardado em temperaturas
abaixo de 15°C, e sua producdo € comprometida com a ocorréncia de geadas.
Recomenda-se o cultivo em regides subtropicais, nos periodos de primavera e verao,
favorecendo seu crescimento devido a temperaturas elevadas e alta radiagcéo solar. A
pluviosidade anual ideal para a cultura € de 750-1000 mm, com um minimo de 500
mm na estacao de cultivo para alcancar boas produtividades (DIACONU et al., 2016;
TRUONG et al., 2018; OLAH, 2019).

A rusticidade da cultura da batata-doce permite seu cultivo em qualquer tipo
de solo, desde francos, argilosos e até os arenosos. No entanto, solos bem
estruturados, permeaveis, bem drenados, soltos com boa aeragdo e com fertilidade
média a alta, sdo considerados ideais para alcangar 6timas produtividades de raizes
comerciais. O pH ideal estd na faixa de 5,6 a 6,5, porém a planta se desenvolve com
pH 4,5 a 7,0 MOHAMMED et al., 2015; OLAH, 2019). Solos argilosos, mal drenados,
que tém alagamentos frequentes e pouca aeracao, impedem o crescimento de raizes
de reserva, reduzindo seu tamanho e rendimento. O alagamento nos estagios iniciais
de crescimento impede o estabelecimento de raizes e em estagios posteriores de
crescimento causa o apodrecimento das raizes tuberosas (ESAN & OMILANI, 2018).

2.5 Variabilidade genética da batata-doce

A batata-doce € uma cultura altamente heterozigética e de polinizacao
cruzada, na qual muitas das caracteristicas apresentam variagcao continua. H4 ampla
variabilidade dentro da espécie, que esta disponivel para exploracéo por melhoristas
de plantas (SHARAVATI et al., 2018), isso implica na selecao e identificacao de
variantes promissoras para o desenvolvimento de hibridos. Existem milhares de
cultivares de batata-doce disponiveis em todo o mundo (SHARAVATI et al., 2018). No
entanto, apenas algumas sao selecionadas, cruzadas ou destacadas para
comercializacdo como fonte de alimento devido ao alto rendimento, resisténcia a

pragas e doencas ou alta adaptabilidade as condi¢des locais ou aos atributos
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especiais que possui. No Brasil, existe um numero elevado de cultivares que possuem
uma enorme diversidade genética entre elas, o pais € conhecido como um dos centros
secundarios da espécie, devido a grande variabilidade genética encontrada nos
bancos de germoplasma. Como praticamente em todos os municipios brasileiros
existem cultivares locais, € comum encontrar uma mesma cultivar com nomes
diferentes ou diferentes cultivares com o mesmo nome (VIZZOTTO et al., 2017).

A batata-doce apresenta uma expressiva variedade de cores de polpa e
casca. A batata-doce de polpa branca a creme é comum no Pacifico Sul, na Africa, no
Caribe e na maioria dos outros paises em desenvolvimento. Em contraste, a batata-
doce comumente encontrada nos Estados Unidos e em outros paises desenvolvidos,
normalmente tem polpa amarela a laranja (YANG et al., 2017). No Brasil encontramos
raizes tuberosas com diferentes formas e com a pelicula externa e a polpa de
coloragdes variadas. Essas variagées de cores (branca, laranja e roxa) indicam
diferentes concentragbes de compostos bioativos, principalmente, compostos
polifendlicos, beta-caroteno, antocianinas, fibras, vitaminas e minerais. A composi¢ao
nutricional da batata-doce varia muito de acordo com fatores genéticos e ambientais
(ZEIST et al., 2022).

2.6 Melhoramento genético da batata-doce

A batata-doce por ser uma cultura de propagacado vegetativa favorece o
melhoramento genético de novos gendtipos. Devido a sua grande variabilidade
genética o desenvolvimento de uma unica planta hibrida com superioridade
agronémica é o suficiente, podendo replicar plantas iguais pelo método vegetativo
(OLIVEIRA et al.,, 2022). No entanto, a batata-doce tem dificuldade em florescer,
sendo necessario induzir o florescimento para que ocorra a polinizacao e produgéo de
sementes (KATAYAMA et al., 2017). Cada fruto da batata-doce produz no maximo
quatro sementes, 0 que leva a necessidade de grande numero de cruzamentos para
obtencéo de sementes.

Usualmente para obter-se gendétipos superiores efetua-se o policruzamento,
com o intuito de recombinar acessos e, posteriormente, realizar a sele¢cado para
proporcionar a concentracdo de alelos favoraveis. Esse processo envolve o
cruzamento entre diferentes acessos genéticos para promover a recombinacao e a
ampla diversidade genética (LEAL et al., 2021). Com vista a uma maior
competitividade dos novos gendétipos, as primeiras etapas da selecdo requerem o
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maximo aproveitamento dos parametros agrondmicos e fisicos das raizes. Assim, a
produtividade, o formato do fuso da raiz e a qualidade visual, sdo parametros
importantes a serem avaliados em novos genétipos de batata-doce (YANG et al.,
2017). Adicionalmente, a cor da polpa do ponto de vista nutricional também é
relevante, pois raizes coloridas contém compostos antioxidantes e carotenoides que
conferem mais beneficios para a saude do que as de polpa branca ou creme
(KATAYAMA et al., 2017). Esses tipos de batata-doce tém potencial comercial para
produtores que desejam explorar novos mercados e aumentar a diversidade de
produtos oferecidos, a fim de atender as necessidades dos produtores e aos elevados
niveis de exigéncia dos consumidores (ZEIST et al., 2022).

O empenho de programas de melhoramento no Brasil podera produzir
cultivares mais adaptadas e equilibradas, proporcionando um aumento da
produtividade, melhor sanidade dos cultivos, melhores caracteristicas nutricionais,
aumento da renda e gendtipos de variadas colora¢des de polpa. O desenvolvimento
de cultivares de batata-doce de polpas variadas é uma estratégia também para
incentivar novos produtores a realizar o cultivo, bem como contribuir para evitar o
éxodo rural e fortalecer os sistemas de cultivo de base familiar. No entanto, para que
sejam obtidas novas cultivares adaptadas as condi¢cées edafoclimaticas brasileiras de

clima tropical, é necessario o empenho em equipe.

2.7 Estimacao de parametros genéticos

No melhoramento genético da batata-doce, os caracteres de importancia
agronémica sao de natureza quantitativa e qualitativa, como produtividade de raizes
tuberosas comerciais, teor de amido, formato fuso das raizes, coloracdo de polpa,
resisténcia a pragas e doencas e qualidade nutricional (KATAYMA et al., 2017). Esses
caracteres sao influenciados por multiplos genes e interacbes complexas com o
ambiente, assim, a estimacao de parametros genéticos é fundamental para entender
0 controle genético desses caracteres e direcionar os esforcos de melhoramento
(SSALI et al., 2019).

A estimacédo dos componentes da variancia genética na batata-doce permite
avaliar a proporcéo de variabilidade fenotipica herdada pelas proximas geracoes
(OLIVEIRA et al., 2014; SLONECKI et al., 2023). Essa informacéo é fundamental para
os melhoristas, pois possibilita a selecdo de genétipos superiores e a predicao do
sucesso dos programas de melhoramento (ABE et al., 2019). Além disso, a
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herdabilidade (h?), que representa a proporgao da variagao fenotipica devida a causas
genéticas, tém um papel crucial na identificacao de caracteres com maior potencial de
resposta a selecdao (HALLAUER et al., 2014).

Estudos de Silva et al. (2020) demonstraram que a estimacdo da
herdabilidade em diferentes caracteres da batata-doce pode variar significativamente
de acordo com o método de estimagao, a estrutura genética das populagées avaliadas
e as condicdes ambientais consideradas. Portanto, € essencial realizar analises
cuidadosas e considerar multiplos fatores para obter estimativas precisas e confiaveis
dos parametros genéticos (VALADARES et al., 2022).

Além da herdabilidade, outros parametros genéticos sdo relevantes no
contexto do melhoramento genético da batata-doce. O ganho de selecdo (GS), por
exemplo, representa a alteragdo direcionada da média de um carater em uma
populacéo através da selecdo (GRUNEBERG et al., 2015). Conforme observado por
Mwanga et al. (2021), altos ganhos genéticos aliados a estimativas de herdabilidade
mais elevadas podem oferecer melhores condicbes para a selecdo de gendtipos
superiores e acelerar o processo de melhoramento.

Em suma, o melhoramento genético da batata-doce desempenha um papel
crucial na busca por variedades superiores, adaptadas a diferentes condicdes e
necessidades dos produtores (SSALI et al., 2019). A estimacdo de parametros
genéticos, como a herdabilidade e o ganho de selecdo, é fundamental para
compreender o controle genético dos caracteres de interesse e direcionar estratégias
eficientes de selecdo (GRUNEBERG et al., 2015). No entanto, é importante considerar
a variabilidade das estimativas e os fatores que influenciam esses parametros para

obter resultados mais precisos e confidveis (ANDRADE et al., 2019).

2.8 indices de selecdo

Nos programas de melhoramento genético, € comum medir varios caracteres
com o objetivo de realizar a selegao simultanea de alguns deles. No entanto, a selegao
de linhagens superiores pode ser uma tarefa trabalhosa, pois os caracteres de
importancia, geralmente quantitativos, apresentam um comportamento complexo
devido a influéncia do ambiente e as suas inter-relagdes. A selecao de um caractere
pode resultar em mudangas em outros (CRUZ & CARNEIRO, 2012). Nesse sentido,
surge como uma ferramenta para facilitar nesse processo os indices de selecao
(ZEIST et al., 2022).
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Os indices de selegdao sdao uma ferramenta que combina diferentes
caracteristicas desejaveis em um unico valor, proporcionando melhorias simultaneas
em multiplos caracteres, independentemente de sua correlagdo entre si (MAFRA et
al., 2021). Esses indices representam um carater adicional resultante da combinacgéo
de caracteristicas desejadas, permitindo a obtengdo de gendtipos com melhores
padroes agronémicos em um tempo menor do que a selecdo sequencial para cada
carater individualmente (MULAMBA & MOCK, 1978; OLIVOTO & NARDINO, 2020).
Embora a selecdo baseada em um Unico carater possa resultar em uma resposta
superior para aquela caracteristica especifica, a selecdo por indices oferece a
vantagem de atingir niveis adequados para todas as caracteristicas consideradas no
indice de selecao, resultando em gendtipos mais promissores (ZEIST et al., 2022).

Existem diferentes indices de selecdo que oferecem abordagens distintas
para a selecdo de multiplos caracteres. Um exemplo € o indice de Mulamba e Mock
(1978), que leva em consideragao as médias, as variancias e as correlagdes genéticas
entre as caracteristicas desejaveis. Esse indice visa encontrar genétipos superiores
que se destaquem em todas as caracteristicas relevantes ao mesmo tempo. Outro
indice conhecido € o indice classico proposto por Smith (1936) e Hazel (1943), que é
baseado em pesos atribuidos a cada caracteristica desejada. Esses pesos sao
determinados com base na importancia relativa de cada caracteristica para o objetivo
de selecdo. O indice é calculado como uma combinacéo linear ponderada das
caracteristicas, em que os pesos sao multiplicados pelos valores padronizados das
caracteristicas e somados.

Além dos indices tradicionais, ha também o indice MGIDI (Model-assisted
Genomic-Enabled Index) proposto por Olivoto e Nardino (2020). Esse indice utiliza um
modelo estatistico para estimar os valores genéticos dos individuos com base nos
marcadores genéticos disponiveis. Em seguida, o indice é calculado combinando os
valores genéticos estimados com as informacdes fenotipicas das caracteristicas
desejadas. Essa abordagem permite uma selecdo mais precisa e eficiente,
considerando tanto as informagdes geneticas como as caracteristicas fenotipicas
relevantes (OLIVOTO & NARDINO, 2020).
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Gomes. Coorientadores: André Ricardo Zeist e Pablo Forlan Vargas

RESUMO

A batata-doce € uma planta cultivada em diversas regiées do mundo e conhecida pela
sua facilidade de cultivo, sua rusticidade e versatilidade de uso. No Brasil, a
produtividade média é de 14,6 t ha™!, valor abaixo do potencial da espécie, que pode
ser superior a 40 t ha™'. O desenvolvimento de novos cultivares é fundamental para
que esta produtividade seja alcancada. Em funcdo da poliploidia da espécie, a
variabilidade nas geracdes segregantes pode ser explorada com a geragdo de um
elevado numero de individuos com as mais variadas combinagdes genotipicas. Para
uma selecdo mais acurada, a utilizacdo de indice de selecdo € uma ferramenta
valiosa, para identificacdo das combinacbes alélicas mais promissoras
agronomicamente. Com isso, objetivou-se neste trabalho, estimar parametros
genéticos e selecionar, por meio de diferentes indices de selecdo, individuos
superiores de batata-doce com base em caracteristicas agronémicas e fisicas das
raizes. No primeiro experimento avaliou-se 1.223 individuos advindos de dez clones
resultantes do cruzamento entre cultivares previamente selecionadas. Os ensaios
foram conduzidos em condigdes de campo com os clones dispostos no delineamento
experimental de blocos aumentados com testemunhas intercaladas. Caracteristicas
agronOmicas, resisténcia a pragas de solos e coloracao de polpa foram mensuradas.
Dos 966 individuos avaliados quanto a producdo de raizes tuberosas, houve
superioridade média em relacdo as testemunhas e variabilidade genética para as
varidveis avaliadas. Foram obtidas estimativas de herdabilidade de elevada
magnitude para todas as caracteristicas avaliadas. O indice de selegcdo Multi-Trait
Genotype-ldeotype Distance Index MGIDI resultou ganhos superiores quando
comparados aos indices dos ranks de Mulamba e Mock (1978) e ao classico de Smith
(1936) e Hazel (1943), foram selecionados 90 individuos de batata-doce com
caracteristicas agronémicas relacionadas as raizes aprimoradas, incluindo a polpa
colorida. No segundo experimento, avaliamos 90 clones previamente selecionados na
primeira fase de triagem. Utilizamos delineamento experimental de blocos
casualizados, composto por dois blocos, cada um contendo 10 leiras, com cinco
plantas por genétipo em cada leira. No total, foram testados 100 tratamentos,
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abrangendo os 90 gendtipos previamente escolhidos e mais dez testemunhas.
Durante essa fase, avaliamos diversas caracteristicas agron6micas, resisténcia a
pragas de solo e a coloragao da polpa, além de conduzirmos avalia¢cdes pos-colheita,
incluindo o teor de sélidos soluveis (SS), a espessura da casca (ST) e a porcentagem
de matéria seca (DM). Os resultados revelaram diferencas altamente significativas (P
< 0,01) em todas as caracteristicas avaliadas, com os 90 clones superando
consistentemente as dez testemunhas em todos os aspectos avaliados. Destaca-se
que o indice de selecdo MGIDI demonstrou ser mais eficaz na obtengcdo de ganhos
do que os indices classicos normalmente empregados. Como da segunda selecao,
identificamos e selecionamos 15 clones de batata-doce que exibiram caracteristicas
agrondmicas e fisicas superiores as das testemunhas. Esses clones demonstram
grande potencial para o desenvolvimento de futuras cultivares comerciais de destaque

no mercado.

Palavras-chave: [pomoea batatas. Melhoramento genético. Clones de meios-irmaos.
Polpa alaranjada. Polpa roxa. Pragas de solo.
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5. INTRODUCAO

A batata-doce [Ipomoea batatas (L.) Lam] € uma espécie hexaploide (2n = 6x
= 90) de grande interesse econémico devido a sua ampla adaptabilidade a diferentes
condigdes climéticas, resisténcia a seca e baixo custo de producdo (EBEM et al.,
2021). Uma das principais caracteristicas da batata-doce € a sua versatilidade de uso,
pois suas raizes sao utilizadas na alimentagdo humana e animal, na fabricacado de
fécula, flocos, farinhas, amidos, bebidas alcodlicas e producdo de etanol em conjunto
com as folhas (KATAYAMA et al., 2017; OKE & WORKNEH, 2019; ANDRADE et al.,
2020).

No Brasil, a batata-doce é a quarta hortalica mais produzida, com
aproximadamente 824 mil toneladas e produtividade média de 14,6 t ha' (IBGE,
2021). No entanto, essa produtividade se encontra abaixo do potencial da cultura, que
pode ser superior a 40 t ha™'. Produtividades da ordem de 25 a 30 t ha™' podem ser
facilmente obtidas com ciclos de cultivo de 4 a 5 meses (TARANET et al., 2017;
KARAKAS et al., 2021).

Entre os fatores que contribuem para a baixa produtividade esta a utilizacéo
de cultivares obsoletas que pouco respondem ao aumento agrotecnoldgico
(OLIVEIRA et al., 2022; ZEIST et al., 2022). Sdo materiais geralmente susceptiveis a
pragas e doencas de solo, como crisomelideos, a broca-da-raiz e aos nematoides das
galhas do género Meloidogyne (LEAL et al., 2021), o que resulta em raizes com baixa
qualidade visual, além da baixa produtividade (OLIVEIRA et al., 2022).

Para o desenvolvimento de cultivares que apresentam desempenhos
produtivos satisfatérios, os programas de melhoramento da batata-doce utilizam, nas
etapas iniciais, o policruzamento para a recombinacdo. Posteriormente, métodos de
selecao sao adotados para identificacdo dos melhores materiais (LEAL et al., 2021).
A fixacdo de combinagbes alélicas favoraveis para o desenvolvimento de novas
cultivares é facilitado por ser uma cultura de propagacao vegetativa. Dessa forma, é
possivel explorar a sua alta variabilidade genética para o desenvolvimento de plantas
hibridas com superioridade agronémica de forma rapida e pratica (MOLLINARI et al.,
2020; LEAL et al., 2021).

A produtividade, o formato do fuso da raiz e a qualidade organoléptica sao
caracteristicas importantes a serem avaliadas em novos gendtipos de batata-doce
(LOW et al., 2017). Adicionalmente, a cor da polpa é sobremaneira importante, pois

raizes coloridas contém compostos antioxidantes e carotenoides que conferem mais
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beneficios para a saude (ALBUQUERQUE et al., 2019; OKE e WORKNEH, 2019;
AMAGLOH et al., 2021).

Em etapas iniciais de um programa de melhoramento genético deve-se
ocorrer a caracterizacao da variabilidade genética existente na populagéo, o que pode
ser feito por meio de caracteristicas morfoagrondmicas (MARTINEZ et al., 2020). Para
se ter bons resultados no programa, € preciso elucidar a forma que os caracteres sao
herdados, a variabilidade genética disponivel no material e as estimativas dos
parametros genéticos (SLONECKI et al., 2023). Os parametros de maior interesse sao
a variancia genética e fenotipica, a herdabilidade, e correlagédo (OTOBONI et al., 2020;
TADESSE, 2021).

Além disso, vale ressaltar que ao melhorar varios caracteres de interesse, a
selecao direta nao surte efeitos satisfatorios, uma vez que o foco em um carater pode
ocasionar efeitos negativos em outros caracteres também importantes (JORASCH,
2020; COBB & PLATTEN, 2019). Uma das formas de fazer selecdo em varias
caracteristicas de interesse € por meio dos indices de selecdo, os quais possibilitam
identificar plantas com aspectos desejaveis levando em consideragdao diversas
caracteristicas simultdneas em programas de melhoramento (OTOBONI et al., 2020;
ZEIST et al., 2022).

Além dos indices classicos conhecidos, Olivoto e Nardino (2020) propuseram,
baseado em analise fatorial, o Multi-Trait Genotype-ldeotype Distance Index (MGIDI),
0 qual se destaca por ndo necessitar do uso de pesos econémicos, como no caso do
indice de Smith e Hazel, Mulamba e Mock e outros.

Assim, o presente trabalho tem como objetivo estimar parametros genéticos
e selecionar, por meio de diferentes indices de selecao, clones superiores de batata-

doce com base em caracteristicas agronémicas e fisicas das raizes.

6. MATERIAL E METODOS
6.1 Local de conducao dos experimentos e material vegetal

Os experimentos foram conduzidos na area experimental do Departamento
de Agronomia da Universidade Federal de Vigcosa, municipio de Vicosa — MG, situada
a20°45’ 16” S e 42° 50’ 21” O, com altitude média de 660 m.

A area experimental possui declividade média de 1% e seu solo é classificado
como Argissolo Vermelho Amarelo Distréfico (EMBRAPA, 2006). O relevo da regiao é

classificado como montanhoso e o clima como mesotérmico umido (Cwa), de acordo



35

com a classificacao de Kdppen (1948), com verao quente e inverno seco. Durante a
conducgao dos experimentos a temperatura variou de 19,6 a 20,8°C.

Foram conduzidos dois experimentos. No primeiro, foi realizada a triagem dos
clones produzidos a partir de sementes, selecionando os melhores com base em
produtividade, resisténcia a pragas de solo, formato e cor das raizes tuberosas. Foi
adotado um delineamento experimental de blocos aumentados com testemunhas
intercaladas. Avaliou-se dez familias de clones de meios-irméos, totalizando 1223
genodtipos experimentais (Tabela 1). As testemunhas intercaladas utilizadas foram
'‘Brazlandia Branca', com polpa creme-clara, 'Beauregard', com polpa alaranjada, e
'SCS370 Luiza', com polpa roxa. A partir dos resultados do primeiro experimento,
foram selecionados 90 individuos com diferentes coloracdes de polpa, dando inicio ao
segundo experimento.

No segundo experimento, adotou-se o delineamento experimental de blocos
casualizados, com dois blocos, em que cada bloco era composto por 10 leiras, e em
cada leira, foram plantadas cinco plantas por genétipo. Os tratamentos consistiram
em um total de 100 unidades, que incluiam os 90 gendtipos previamente
selecionados, bem como dez testemunhas. As testemunhas foram escolhidas entre
as cultivares comerciais “Brazlandia Branca”, “Beauregard”, “SCS370 Luiza”,
“Uruguaiana” e “Canadense” e os acessos “Cerat-24-10”, “Cerat-24-01”, “Cerat-24-
30” e “WR-13-16", oriundos do Banco de Germoplasma da Universidade Estadual
Paulista "Julio de Mesquita Filho" (UNESP - Botucatu, SP) e “CNPH” fornecido pela
Embrapa Hortalicas (Brasilia, DF). As parcelas experimentais foram formadas por
cinco plantas, sendo as extremidades consideradas bordaduras.

6.2 Cruzamentos e obtencao das sementes

As sementes de batata-doce foram coletadas no inverno e primavera do ano
de 2021 em blocos de policruzamento compostos por duas linhas com doze plantas
de cada genitor, e a polinizacao foi realizada aleatoriamente por insetos, controlando-
se, portanto, apenas o genitor feminino. Para a realizacdo deste trabalho foram
utilizadas 10 genitoras de batata-doce com coloracdo de polpa branca, polpa
alaranjada e polpa roxa (Tabela 1).

Os genitores advém do programa de melhoramento genético da batata-doce
da Universidade Federal de Santa Catarina (UFSC), e apresentam elevada
produtividade e resisténcia a pragas e doencas. Esta parceria foi estabelecida para o
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desenvolvimento de novas cultivares a partir de clones avangados e para aumentar a
variabilidade genética da batata-doce do Programa de Melhoramento Genético de
batata-doce da Universidade Federal de Vigosa, MG.

Tabela 1. Cor da polpa (CP) e niumero de progénies experimentais (NP) testadas dos
genotipos combinados.

Genitores CP NP
L1-17 Branca 150
L2-19 Branca 138
L3-60 Branca 102
F-09 Alaranjada 120
L1-30 Alaranjada 110
L5-34 Alaranjada 94

F-10 Roxa 140
F-21 Roxa 123
K-09 Roxa 146
u2-10 Roxa 100
Total 1223

6.3 Escarificacao quimica e producao de mudas

No processo de escarificacdo, as sementes foram imersas em solugdo de
acido sulfarico (98%) por 50 minutos. Posteriormente, as mesmas foram lavadas em
agua destilada e semeadas em bandejas de poliestireno expandido de 128 células,
preenchidas com substrato comercial Carolina Soil® e mantidas em casa de
vegetacdo. As mudas foram clonadas ao atingir de cinco a seis folhas verdadeiras.
Nesse processo, o broto principal foi plantado novamente em bandejas de poliestireno
expandido de 128 células contendo substrato a base de casca de pinus
bioestabilizada e devidamente identificado.

Esse processo € necessario, pois a batata-doce originada por semente produz

apenas uma raiz sem padrao comercial, entretanto quando multiplicada por ramas
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produz raizes adequadas para avaliagdo. Por fim, as mudas de cada gendtipo foram
utilizadas para condugéo dos experimentos em nivel de campo.

6.4 Manejo das unidades experimentais

No preparo do solo foram efetuadas duas aragdes profundas, trés gradagens
leves e, em sequéncia, levantadas as leiras com altura de 0,4-0,5 m. Antes do preparo
da area e plantio, foram coletadas amostras de solo na camada de 0-20 cm de
profundidade para determinacéo dos atributos quimicos, com os seguintes resultados
para area experimental: pH (H20 mol L) 5,69; 2,28 dag/kg de MO; 4,0 cmolc dm™ de
H+Al; 130 mg/dm2 de K; 4,05 cmolc/dm= de Ca; 0,47 cmolc/dm= de Mg; 4,85 cmolc
/dm- de SB; 8,85 cmolc dm= de CTC; 54,80% de saturagao por bases. Com base na
analise quimica do solo, a calagem e adubacbes de base e de cobertura foram
realizadas conforme recomendacbes técnicas para a batata-doce (ECHER et al.
2015).

Adotou-se espacamento de plantio de 0,33 m entre plantas e 1,0 m entre
leiras. A irrigagao foi realizada por meio de aspersores, conforme a necessidade
hidrica da cultura e o manejo de plantas espontaneas foi realizado por meio de capinas
manuais. Foram feitas amontoas a cada 45 dias com inten¢ao de aproximar solo nas

plantas e manter a estrutura das leiras.

6.5 Fenotipagem

6.5.1 Avaliacoes 1° e 2° experimentos

A colheita do primeiro experimento foi realizada aos 140 dias apds o plantio;
a segunda colheita realizada com 120 dias ap6s o plantio das ramas. Em seguida,
foram avaliadas as raizes tuberosas quanto ao numero de raizes totais (NTR) e
comerciais (NRC), peso de raizes totais (PTR) e de raizes comerciais (PRC), em kg
planta™’. Considerou-se como raizes comerciais as tuberosas com mais de 80 g, de
formato uniforme, sem danos mecanicos ou por pragas ou rachaduras.

A aparéncia das raizes comerciais (AR) foi determinada por meio de escala
de notas adaptada de Moulin et al. (2014) em que: 1 - fora do padrao, com formato
muito irregular, presenca de grandes veias e/ou rachaduras profundas; 2 - levemente
nao uniforme e com presenca superficial de veias e/ou rachaduras; 3 - fusiforme

regular e com presencga superficial de veias e/ou rachaduras; 4 - levemente nao
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uniforme e com auséncia de veias e/ou rachaduras e; 5 - fusiforme regular, sem veias
ou rachaduras.

Os danos causados por pragas de solo (Endurance) foi determinado por meio
de escala de notas, em que: 5 - raizes livres de danos; 4 - raizes com raros danos; 3
- poucas raizes comerciais danificadas; 2 - raizes comerciais mais danificadas e; 1 -
raizes comerciais inaceitaveis para consumo humano e animal, de acordo com o
preconizado por Oliveira et al. (2022).

Por fim, avaliou-se a cor da polpa (PC), também por meio de uma escala de
notas adaptada de Zeist et al. (2022), em que: 1 - branca, creme, amarelo-claro ou
laranja-clara ou roxa clara, 2 - laranja intermediario ou roxa intermediaria ou amarela

e 3 - laranja-escura ou roxa-escura.

6.5.2 Avaliacoes extras 2° experimento

Ainda, no segundo experimento foram realizadas avaliagées de pds-colheita
nos genotipos experimentais selecionados previamente. Os caracteres extras
avaliados nessa etapa foram: teor de sélidos soluveis (SS), espessura da casca (ST)

e porcentagem de matéria seca (DM).

6.6 Analises estatisticas

Os dados de cada caracteristica foram previamente testados quanto a
normalidade dos dados, homogeneidade de variancias e independéncia dos erros,
pressupostos da analise de variancia (ANOVA). Atendidos os pressupostos foram
realizadas as andlises de variancia para cada experimento de acordo com o

delineamento experimental adotado.

6.6.1. Experimento 1
Foi utilizado o modelo estatistico de analise de blocos aumentados (Eq. 1):
Yij= pu+7ti+ Bj+¢€ij (1)

Em que:

Yij é o valor do carater para o i-ésimo tratamento no j-ésimo bloco; y é a média
geral; Ti € o efeito do i-ésimo tratamento, que pode ser decomposto em: Ti: efeito da
i-ésima testemunha, com i = 1, 2...t e Gij: efeito do i-ésimo gendtipo, com i =1, 2...gj;
Bj é o efeito do j-ésimo bloco, com j =1, 2...b; e €_ij é 0 erro aleatério.
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6.6.2. Experimento 2
O modelo utilizado foi 0 modelo béasico para experimentos em blocos ao acaso
(Eq. 2):
yij = m + ti + bj + eij (2)

Em que: yij € valor observado na parcela do i-ésimo tratamento no j-ésimo
bloco; m € média experimental; ti é o efeito devido ao i-ésimo tratamento na parcela
experimental; bj é efeito devido ao j-ésimo bloco na parcela experimental e; eij: erro

aleatdrio ndo controlado na parcela do i-ésimo tratamento no j-ésimo bloco.

6.7 Correlacoes fenotipicas

Os dados de ambos experimentos foram submetidos a anélise de correlacao
de Pearson para compreender a tendéncia de associacdo linear a 5% de
probabilidade pelo teste t. Foi utilizado o seguinte estimador:
(Eq. 3):

1 xi—X_ yi—Y (3)
T_n—lz( Sx ) sy )

Na qual rxy € o coeficiente de correlag&o fenotipico entre as caracteristicas x
e y, COVxy € a covariancia fenotipica entre as caracteristicas x e y,” 2 e" 2
correspondem as estimativas de variancia das caracteristicas x e y, respectivamente.
As correlagbes foram estimadas apenas para as caracteristicas que apresentaram
variancia, significativas pelo teste F.

6.8 indices de selecdo

6.8.1. Primeira selecao

Com a finalidade de identificar o maior ganho de selecao entre os genoétipos
de batata-doce, foram utilizados trés indices de selecdo: ranks de Mulamba e Mock
(1978), classico de Smith (1936) e Hazel (1943) e MGIDI de Olivoto e Nardino (2020).
Foram atribuidos os pesos de 2, 5, 2, 5, 5, 5, 5, 5 e 3, para os parametros NTR, NRC,
PRT, PRC, AR, Endurance, PC e %RC respectivamente.

No indice de Mulamba e Mock foi adicionada a ordem de cada gendtipo,
resultando no indice de sele¢&o, conforme descrito na Eq.4:
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yl=r+nr+-+mn (4)
em que:
| - valor do indice para determinado individuo (clone) ou familia;
rj - classificagéo (ou “rank”) de um individuo (clone) em relagdo ao j-ésimo
caréter; e,
n - numero de caracteres considerados no indice.
Os pesos foram dados por (Eq.5):
I =piry +parp + -+ Pty (5)
em que:
Pj — peso econémico atribuido ao j-ésimo carater.
Os indices de Smith (1936) e Hazel (1943) foram estimados usando o indice
de selecao (I) e o agregado genotipico (H) (Egs. 6 e 7):
n

I'=Dbyy:s +byy; + -+ bpyn = biy;=y'b 6)

1
n

H= a;9:+a,g,+ -+ apgn = Z a;g; = g'a (7)

i—-1

L

em que:
n - numero de caracteres avaliados;
b - vetor de dimensédo 1 x n dos coeficientes de ponderacdo do indice de
selecdo a ser estimado;
y - matriz de dimenséo n x p (clones) dos valores fenotipicos dos caracteres;
a - vetor de dimenséo 1 x n de pesos econémicos previamente estabelecidos;
g - matriz de dimensao n x p de valores genéticos desconhecidos dos n
caracteres considerados.
O calculo do indice de distancia gendtipo-ideétipo (MGIDI) foi realizado pela
seguinte equacgéao (Eq. 8):

2
MGIDL; =[5, (vi; — ;) 1°° (8)

em que:

MGIDI i é o indice de distancia genétipo-ide6tipo de mdltiplas caracteristicas
0 i-ésimo gendtipo;

y_ij € a pontuacao do i-ésimo gendtipo no j-ésimo fator (i=1, 2, ..., g;j=1, 2,
..., ), sendo g e f o numero de gendtipos e fatores, respectivamente;
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Y_j € a pontuacgao j-ésima do idedtipo.

O indice foi calculado considerando os pesos 2, 5, 2,5, 5, 5,5, 5 e 3, para os
parametros NTR, NRC, PRT, PRC, AR, Endurance, PC e %RC, respectivamente,
conforme proposto por Olivoto et al. (2022). Foram selecionados 90 genétipos nessa
fase para dar continuidade a pesquisa.

6.8.2. Segunda selecao

A selecdo dos melhores gendtipos no segundo experimento foi realizada
utiizando apenas o indice de maior destaque na selecédo anterior, o de distancia
genotipo-idedtipo de multiplas caracteristicas (MGIDI) (Olivoto e Nardino, 2020). O
célculo foi realizado de acordo com a Eq. 8. O indice foi calculado considerando os
pesos 2, 5, 2, 5,5, 5, 5, 3, 3, 4, 3, para os parametros NTR, NRC, PRT, PRC, AR,
Endurance, PC, DM, ST, SS e %RC, respectivamente, conforme proposto por Olivoto
et al. (2022).

As andlises estatisticas foram realizadas no software R 4.0.2 (R Core Team,
2020). Para ajuste dos modelos e obtencao dos componentes de variancia foi utilizado
o pacote Ime4 v. 1.1-34 (Bates et al., 2015). A correlagédo de Pearson foi estimada por
meio do pacote corrplot v.0.84 (Wei et al., 2017). Para os indices de selecao foram
utilizadas as fungbes do pacote metan v. 1.18.0 (Olivoto e Lucio, 2020).

7. RESULTADOS
7.1 Experimento 1
7.1.1 Analise de variancia e parametros genéticos

Dos 1.223 individuos de batata-doce cultivados em campo, apenas 966 foram
avaliados, em razdo da nao producdo de raizes tuberosas pelos demais. Dos
genotipos avaliados, 578 sao de polpa com coloracao branca, creme, amarelo-claro,
laranja-claro ou roxa clara, 224 apresentaram coloracao intermediaria entre laranja,
roxo e amarelo e 164 apresentaram coloragao alaranjada e roxa escura.

Os clones experimentais avaliados apresentaram diferencas significativas
pelo teste F (P < 0,01) para todas as caracteristicas avaliadas, exceto para Endurance
(Tabela 2). Os resultados das caracteristicas NTR e PRT se mostraram promissores,
visto que foram superiores ao encontrado para as testemunhas.

Quanto a classificacao da precisao experimental, de acordo com o coeficiente
de variacdo experimental proposto por Pimentel-Gomes (2023), esta foi considerada
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alta para os caracteres PRT, PRC, PC e %RC, média para NTR e RC, baixa para NRC
e AR. Mesmo para os caracteres que apresentaram baixa precisdo experimental,
destaca-se que estes foram préximos a 20% em uma amplitude que vai de 20 a 30%,
obtendo-se valores de 21,49 e 22,44 para AR e NRC, respectivamente.

As estimativas dos componentes de variancia demonstraram superioridade da
variancia genotipica sobre a ambiental para todas as caracteristicas avaliadas. As
amplitudes destes componentes de variancias podem ser vistas em termos de CVg
(de 0 a 100%) que apresentou elevados valores para todos os caracteres, inclusive
para os oriundos de dados quantitativos como o PRC, NRC, PRT e NTR (Tabela 2).
Isso demonstra que o fator genético contribuiu em maior parte para a diferenciacao
dos clones em relacao a fatores nao controlados (ambientais).

Os resultados dos parametros anteriores refletem diretamente no indice de
Variagdo Genético (IVg), o qual foi elevado e bastante superior a unidade em todas
as caracteristicas significativas do teste F. O IVg reflete a propor¢do da variancia
genética em relacdo ao erro residual, portanto, ndo ha a influéncia da média
populacional e valores superiores a um, isso indica a facilidade de selecao de clones
e possibilidade de ganhos elevados.

As estimativas de herdabilidade mostraram-se altas para todas as
caracteristicas analisadas, sendo superior a 90% para sete de oito caracteristicas de

interesse.
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Tabela 2. Quadrado Médio de Tratamentos (ajustados) e estimativas de parametros genéticos e fenotipicos para caracteristicas

agrondmicas e fisicas das raizes de batata-doce [[pomoea batatas (L.) Lam]. Vicosa, MG.

NTR NRC PRT PRC AR* Endurance PC %RC
QM Trat. (Ajustado) 20,28** 5,60** 825505,52** 412722,51** 2.28** 0,44"s 0,58  1343.05**
Parametros
Média geral 7,09 2,77 1289,98 689,32 2,74 4,29 1,58 53,42
Média comuns — testemunhas 4,86 3,90 885,35 719,22 3,93 4,34 2,35 81,61
Média ndo comuns - genétipos 7,15 2,74 1301,3 688,48 2,71 4,29 1,56 52,63
Media ponderada - uF 743 273 1300,95 687,07 2,71 428 156 5249
(Federer)
~2
o

d 21,01 5,98 864405,94 420051,33 2,44 0,52 0,58 1460.26

~2
Og 19,87 5,59 853420,25 41774722 2,09 0,25 0,58 1409.32
~2
Oe 1,14 0,39 10985,69 2304,11 0,35 0,28 0,00 50.93
h2

9456 93,52 98,73 99,45 85,79 47,21 99,99 96,51
CVe (%) 15,09 2244 8,13 6,96 21,49 12,28 0,35 13,36
CVg (%) 62,34 86,23 71,00 93,88 53,45 11,61 48,52 71,33
IVg 417 3,80 8,81 13,47 2,46 0,95 135,67 5,26

ns e **: ndo significativo e significativo a 1% de probabilidade, respectivamente, pelo F. 6;: variancia genotipica. 2: variancia ambiental. 6]3: variancia

fenotipica. h2: herdabilidade no sentido amplo. CVg: coeficiente de variagdo genética. CVe: coeficiente de variacdo ambiental. IVg: indice de variacdo genético

(CVg/CVe). Numero total de raizes (NTR, planta); Numero de raizes comerciais (NRC, planta); Peso de raizes totais (PRT, kg planta-1); Peso de raizes

comerciais (PRC, kg planta-1); Aparéncia das raizes (AR); Resisténcia a pragas de solo (Endurance); Cor da polpa das raizes comerciais (CP) e; Porcentagem

de raizes comerciais (% RC).
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7.1.2 Correlacao fenotipica

A interpretagdo das magnitudes das estimativas foi realizada de acordo com
o preconizado por Shimakura e Ribeiro Junior (2009). Conforme esses autores, as
correlagbes foram categorizadas da seguinte forma: muito fracas quando situadas
entre 0,00 a 0,19; fracas na faixa de 0,20 a 0,39; moderadas entre 0,40 e 0,69; fortes
entre 0,70 e 0,89; e muito fortes com valores de 0,90 a 1,0. As correlacdes mais
robustas foram obtidas para caracteristicas relacionadas ao rendimento. Estimativas
positivas e moderadas foram observadas entre NTRxPRT (0,40**), NTRxNRC
(0,49**), NRCxRC (0,66**), NRCxPRT (0,44**), PRTxPRC (0,58**) e PRCxRC
(0,67**), e forte entre NRC e PRC com valor significativo de 0,85 (Figura 1).



45

NTR NRC PRT PRC AR Endurance Pulp Color RC
* o
z
-0.065 0.0084 -0.11 0.054 -
i)
% ** *hx
=
0.24 -0.045 0.1 0.66 )
O
* ** ks
=
-0.072 -0.094 0.1 0.0093 i)
i
* % * *kk kR
=
0.25 0,079 -0.13 0.67 &
** -
0.10 0.048 0.38 ;3‘6
e o @
L]
] .. [ * r:ln
=2
e o @ 0.058 -0.076 =
] . 3
(]
L ] L ] L ] L ] L] L ]
)
o0 o0 e o a0 [ ] L ] e 080 90 L ] L N} %
-0.043 @]
o0 ° I © k- [ ] L ] [ ] . [ N L ] [ ] [ ] L} 0_
=]
=
e & @ @20 ©o o & @
i !
N C R 1
X
‘ (9]
L]
BEEE B
o o & o0 o . e

Figura 1 - Correlacao fenotipica de novos genétipos de batata-doce. Varidveis: Numero de raizes
totais - NTR, nimero de raizes comerciais - NRC, producdes totais de raizes - PRT, produgéo de raizes
comerciais - PRC, aparéncia das raizes comerciais — AR, resisténcia, Resisténcia a pragas de solo
(Endurance), cor da polpa — Pulp Color e porcentagem de raizes comerciais (% RC).

7.1.3 indices de selecdo

Ao considerar o indice classico da soma dos ranks de Mulamba e Mock
(1978), foi possivel observar que as médias dos clones selecionados (Xs) foram
superiores ao indice MGIDI e Smith e Hazel, exceto para a caracteristica PRT que
teve maior média de selecionados no indice MGIDI (Tabela 3). Entretanto, a
informacdo de maior importancia € o ganho com a selecao (GS e GS%) em que é
possivel observar que o unico indice que obteve valores positivos para todas as
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caracteristicas foi o MGIDI, com destaque para os elevados valores de ganhos
percentuais para NRC e PRC, 123,85 e 120,71%, respectivamente (Tabela 3).

Devido a superioridade e possibilidade de ganhos para todas as
caracteristicas, o indice MGIDI foi utilizado na sele¢cao dos melhores clones de batata-
doce na presente pesquisa.
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Tabela 3. Média dos clones experimentais (Xo), média dos clones selecionados (Xs), ganho na selegcao (GS) e percentual de ganho
na selecao (GS %) dos 966 clones avaliados.

Smith (1936) e Hazel Mulamba e Mock

MGIDI (2020) (1943) (1978)

Caracteristicas Fator Xo

Xs GS GS% Xs GS GS% Xs GS GS%

NRC FA{ 274 614 339 12385 374 095 °37 630 333 12228
PRC FA1 68857 151977 831,18 120,71 68236 000 000 186235 0,00 0,00
AR FAT 270 371 103 3695 290 0416 62 411 120 443
RC FA1 5272 7380 21,07 3998 58 000 000 10553 000 0,00
NTR FA2 714 1241 526 7375 1358 000 000 2850 000 0,00
PRT Fap 130009 212063 820 6312 157333 o0 227 196719 0O 5066
Endurance  FA3 425 484 055 1303 1099 000 000 21,61 000 0,00
Pulp Color FA3 156 175 018 1213 142 013 888 161 005 327

Numero de raizes comerciais (NRC, planta), producdo de raizes comerciais (PRC, kg planta'), aparéncia das raizes (AR), porcentagem de raizes comerciais
(% RC), nimero total de raizes (NTR, planta), producao de raizes totais (PRT, kg planta-'), resisténcia a pragas de solo (Endurance) e cor de polpa das raizes
(Pulp Color) de clones experimentais de batata-doce empregando-se diferentes indices de selegdo. Vigcosa, MG, 2022.
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7.1.4 Genétipos selecionados por meio do indice MGIDI (12 selecao)

A partir do indice de selegcdo MGIDI, foram escolhidos 90 genétipos com uma
variedade de coloragdes de polpa, incluindo branca, creme, amarelo-claro, laranja-
claro, roxa clara, laranja intermediaria, roxa intermediaria, amarela, laranja-escura e

roxa-escura (Tabela 4).
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Tabela 4. Relagédo dos 90 clones experimentais selecionados por meio do indice de
selegcdo MGIDI, com base nos caracteres numero de raizes totais - NTR, nimero de
raizes comerciais - NRC, peso total de raizes - PRT, peso de raizes comerciais -
PRC, aparéncia das raizes comerciais — AR, resisténcia a pragas de solo - Endurance,

cor da polpa — PC e porcentagem de raizes comerciais (% RC).

Rank PRC Enduranc  Pulp

Gendtipo order NTR NRC PRT (g) (@) AR¥* . Color 9%RC
F10-84 1o 15 15 2480 2480 3 5 3 100
F21-19 2° 22 14 3650 3650 3 5 1 84.93
F09-31 3° 10 10 2340 2340 3 5 3 100
K09-11 4° 16 9 3250 2550 4 5 1 78.46

L1-17-58 5° 22 12 3690 2210 2 4 3 59.89
F10-128 6° 27 3 2335 1090 3 5 2 46.68
F10-32 7° 14 6 1360 780 5 5 3 57.35
L2-19-8 8° 10 8 1910 1805 5 5 2 94.50

L2-19-64 9° 13 7 2250 1750 4 5 2 77.78
F10-43 10° 14 6 2670 1540 2 5 3 57.68
L1-17-3 11° 14 9 1945 1585 5 5 1 81.49

L2-19-77 12° 13 11 2170 1110 3 5 1 97.24

L1-17-103 13° 13 5 1260 900 5 4 3 71.43

L3-60-16 14 30 5 875 500 4 5 1 57.14

L3-60-33 15° 8 5 2140 2005 4 5 3 93.69
K09-29 16° 8 5 2050 1490 5 5 3 72.68

K09-132 17° 13 8 2330 1500 3 5 2 64.38
u210-7 18° 9 5 2400 1998 3 5 3 83.25
L1-30-4 19° 12 6 2515 1650 4 5 2 65.61

L2-19-18 20° 25 13 2350 2020 3 4 1 85.96
F10-45 21° 22 5 3670 671 4 5 1 18.28
L1-17-2 22° 14 8 2630 2520 2 5 1 95.82
F10-35 23° 15 4 1660 475 4 5 3 28.61
F21-42 24° 10 6 1400 1285 5 5 2 91.79

L2-19-83 25° 14 7 2525 945 5 5 1 37.43
F09-51 26° 18 6 1495 1060 2 5 2 70.90

L2-19-16 27° 17 6 1600 1300 4 5 1 81.25
K09-23 28° 7 6 2600 2500 5 5 1 96.15

L1-30-63 29° 9 6 1550 1250 5 5 2 80.65
F21-57 30° 9 6 3790 2725 3 5 1 71.90

Beauregard - 4 3,25 704 630 5 3,5 3 89,49
Brazlandia Branca - 5,3 4 1000,32 953 4,25 3 1 95,27
SCS370 Luiza - 3 3,25 800,25 600,25 3,75 4,3 3 75,01
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Tabela 4 continuacao. Relagdo dos 90 clones experimentais selecionados por meio
do indice de selecdo MGIDI, com base nos caracteres numero de raizes totais - NTR,
namero de raizes comerciais - NRC, peso total de raizes - PRT, peso de raizes
comerciais - PRC, aparéncia das raizes comerciais — AR, resisténcia a pragas de solo

- Endurance, cor da polpa — PC e porcentagem de raizes comerciais (% RC).

Rank PRC Enduranc  Pulp

Genotipo order NTR NRC PRT (g) () AR* e Color %RC
L1-30-95 31° 9 4 1940 1665 5 5 2 85.82
L5-34-65 32° 10 7 3400 2295 3 5 1 67.50
F09-53 33° 26 9 2600 1580 4 4 1 60.77
L1-30-17 34° 9 3 2480 1150 4 5 3 46.37
K09-33 35° 16 4 3650 1780 3 5 1 48.77
L1-30-11 36° 9 9 4050 4050 5 4 1 100
K09-2 37° 16 8 2950 1800 1 5 1 61.02
L5-34-26 38° 9 6 1855 1675 3 5 2 90.30
L1-30-20 39° 11 6 1890 1190 1 5 3 62.96
U260-28 40° 13 3 1410 1150 2 5 3 81.56
F09-4 41° 8 6 1995 1815 5 5 1 90.98
L1-30-25 42° 5 5 1550 1550 3 5 3 100
L2-19-58 43° 12 6 1620 1450 2 5 2 89.51
F09-89 44° 8 4 1970 1745 4 5 2 88.58
L2-19-66 45° 8 5 1160 1050 3 5 3 90.52
L2-19-79 46° 20 9 2555 2130 4 4 1 83.37
L1-17-109 47° 6 3 1875 905 5 5 3 48.27
K09-10 48° 13 7 1370 1100 4 5 1 80.29
F10-47 49° 11 5 902 655 5 5 2 72.62
F10-87 50° 19 4 1900 1200 3 5 1 63.16
F21-33 51° 24 3 890 380 4 5 1 42.70
F10-88 52° 16 4 1340 765 5 5 1 57.09
L2-19-14 53° 7 5 1540 1490 4 5 2 96.75
L1-30-16 54° 10 4 2540 1505 5 5 1 59.25
L5-34-72 55¢° 20 8 2510 2135 4 4 1 85.06
L1-30-85 56° 11 4 2475 1085 1 5 3 43.84
K09-136 57° 7 6 2550 2455 3 5 1 96.27
F21-21 58° 10 8 1590 1480 3 5 3 93.08
L2-19-74 59° 8 6 1545 1500 5 5 1 97.09
L5-35-11 60° 11 8 4350 3365 4 4 1 77.36
Beauregard - 4 3,25 704 630 5 3,5 30 89,49
1000,3
Brazlandia Branca - 5,3 4 2 953 4,25 3 1 95,27
600,2
SCS370 Luiza - 3 3,25 800,25 5 3,75 4,3 3 75,01
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Tabela 4 continuacao. Relagdo dos 90 clones experimentais selecionados por meio
do indice de selecdo MGIDI, com base nos caracteres numero de raizes totais - NTR,
namero de raizes comerciais - NRC, peso total de raizes - PRT, peso de raizes
comerciais - PRC, aparéncia das raizes comerciais — AR, resisténcia a pragas de solo

- Endurance, cor da polpa — PC e porcentagem de raizes comerciais (% RC).

Rank PRC AR* Enduranc  Pulp

Gendtipo order NTR NRC PRT (g) () e Color %RC
F21-23 61° 9 4 900 750 3 5 3 83.33
F10-29 62° 16 6 2720 2040 4 4 2 75.00

L1-30-36 63° 4 4 2500 2500 5 5 1 100

K09-112 64° 12 6 960 740 5 5 1 77.08
F09-65 65° 12 3 1710 1360 5 5 1 79.53

u210-11 66° 6 4 1300 1240 5 5 2 95.38

L1-17-23 67° 15 6 1295 910 5 4 3 70.27

L1-30-40 68° 8 4 1950 1750 5 5 1 89.74
F21-39 69° 5 4 630 590 5 5 3 93.65
L5-35-2 70° 12 9 3230 2970 4 4 1 91.95
F21-26 71° 13 8 1810 1500 3 4 3 82.87

L5-35-10 72° 11 7 1035 950 4 5 1 91.79

L3-60-40 73° 8 6 1350 1250 5 5 1 92.59

L1-30-15 74° 7 4 1060 870 3 5 3 82.08
F09-49 75° 14 5 2185 1035 1 5 2 47.37
F21-34 76° 10 2 450 250 5 5 3 55.56

L3-60-31 77° 8 6 1295 1200 5 5 1 92.66

L2-19-38 78° 13 8 3370 2150 5 4 1 63.80

L1-30-76 79° 10 5 2430 1140 4 5 1 46.91
K09-4 80° 8 5 1760 1100 3 5 2 62.50
L1-30-5 81° 15 7 1490 1300 4 5 1 87.25

L1-30-34 82° 8 5 3080 1250 4 5 1 40.58
L2-19-7 83° 9 7 1025 975 4 5 1 95.12
F10-39 84° 9 5 2550 1100 4 5 1 43.14
L1-30-3 85° 5 4 1960 790 5 5 2 40.31
K09-95 86° 25 5 3720 1405 1 4 2 37.77
F09-43 87° 14 6 1580 1065 2 5 1 67.41

F10-125 88° 8 6 935 895 5 5 1 95.72
F21-72 89° 10 6 4220 1925 2 4 3 45.62
K09-53 90° 8 5 3015 1550 3 5 1 51.41

Beauregard - 4 3,25 704 630 5 3,5 3 89,49
Brazlandia Branca - 53 4 1000,32 953 4,25 3 1 95,27
SCS370 Luiza - 3 3,25 800,25 600,25 3,75 4,3 3 75,01
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7.1.5 Triagem dos melhores gendétipos por meio de indice de selecao MGIDI (12
selecao)

Os pontos fortes e fracos dos 90 gendtipos selecionados estao representados
na Figura 2. A forca de cada um dos trés fatores (FA1, FA2 e FA3), obtidos pelo indice
MGIDI esta representada na mesma figura. O fator de menor contribuicao para a
variancia (FA1), esta posicionado préximo a borda do gréafico. E, no lado oposto,
proximo ao centro do grafico, esta o fator de maior contribuigdo (FAS3).

Ao examinar a contribuicdo do (FA1), o fator com a menor contribuicéo,
constatou-se que os genotipos F10-84, F09-31, L2-19-8, L1-17-3, L2-19-77, L3-60-33,
K09-29, F21-42, K09-23, L1-30-95, L1-30-11, F09-4, L2-19-14, K09-136, F21-21, L2-
19-74, L5-35-11, L1-30-36, K09-112, F09-65, U210-11, L1-17-23, L1-30-40, F21-39,
L5-35-2, F21-26, L5-35-10, L3-60-40, 13-60-31, L2-19-38, L2-19-7 e F10-125 se
destacaram por ter pontos fortes relacionados as caracteristicas NRC, PRC, AR e RC.

Ao observar o FA2, observa-se que as menores contribuicdes ocorreram para
os genotipos, F10-84, F21-19, L1-17-58, F10-43, L2-19-77, L3-60-16, K09-132, L1-
30-4, L2-19-18, L1-17-2, F10-45, L2-19-83, F09-51, F21-57, L5-35-65, F09-53, K09-
33, L1,30,11, K09-2, L2-19-79, F10-87, F21-33, L5-34-71, L1-30-85, L5-35-11, F10-
29, L5-35-2, F09-49, L2-19-38, L1-30-5, L1-30-34, K09-95, F09-43, F21-72 e K09-53,
indicando que sao gendtipos de destaque por terem pontos fortes as caracteres NTR
e PRT (Figura 2).

Por fim, os gen6tipos F10-32, F10-43, L1-17-103, K09-29, U210-7, L1-30-4,
F10-45, F10-35, F21-42, L.2-19-83, F21-42, L2-19-83, F09-51, L2-19-16, L1-30-63, L1-
30-95, L1-30-17, L5-34-26, L1-30-20, U260-28, L1-30-25, L2-19-66, L1-17-109, F10-
47, F21-33, L1-30-85, F21-23, K09-112, U210-11, L1-30-15, F21-34 e L1-30-3
possuindo pontos fortes para os caracteres Endurance e Pulp Color relacionadas ao
fator FA3 (Figura 2).
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FIGURA 2. Pontos fortes e fracos dos 90 genétipos selecionados pelo indice MGIDI (2020). O fator

FA1 e representado pelas caracteristicas nimero de raizes comerciais (NRC, planta), producéo de
raizes comerciais (PRC, kg planta'), aparéncia das raizes (AR) e porcentagem de raizes comerciais
(% RC); FA2 para os caracteres nimero total de raizes (NTR, planta) e produgao de raizes totais (PRT,
kg planta'); FA3 aos caracteres resisténcia a pragas de solo (Endurance) e cor de polpa das raizes
(Pulp Color).

7.2 Experimento 2
7.2.1 Anadlise de Variancia e Parametros Genéticos

Foram constatadas diferencas significativas (P < 0,01) para todas as
caracteristicas avaliadas nessa etapa. Além disso, houve superioridade média dos 90
clones em relagédo as 10 testemunhas em todos os caracteres, o que demonstra boa
selecdo inicial pelo indice MGIDI e potencial dos gendtipos no programa de
melhoramento (Tabela 5).

O CVe variou de 12,67 para o carater solido soluveis a 45,49% para PRC. A
variancia fenotipica foi representada principalmente pelo componente genotipico em
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relagcdo ao ambiental para todas as caracteristicas, exceto para %RC e SS. Quando
verificado o indice de variagdo genético, calculado pela razao CVg/CVe, sete das 11
caracteristicas tiveram resultado superior a 1 e a caracteristica ST muito proximo a 1.
Por sua vez, a herdabilidade foi considerada de média a alta para a maioria das

caracteristicas, com excecéo %RC, que apresentou baixa estimativa. (Tabela 5).
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Tabela 5. Quadrado Médio de Tratamentos e estimativas de pardmetros genéticos e fenotipicos para caracteristicas agronémicas e
fisicas das raizes de 90 clones batata-doce [[pomoea batatas (L.) Lam]. Vicosa, MG.

NTR NRC PRT PRC AR* Endurance PC %RC %DM SS ST
QM Clones 13,73**  9,25** 1087338.72** 876440,96** 3.24** 3.18** 1,33**  990,94.05** 34,90** 2,09* 0,18**
Parametros Genéticos
Média geral 6,88 4,87 1367,40 1046,45 3,38 4,18 1,85 74,85 27,89 8,45 1,24
Média dos clones 6,95 4,91 1383,00 1055,00 3,42 4,23 1,82 74,60 28,20 8,48 1,25

Média das testemunhas 5,233 2,78 1033,04 524,068 2,75 2,85 1,80 46,85 25,97 6,62 1,07

g
! 6,86 4,67 543669,37 438220,45 1,66 1,59 0,66 49547 17,44 1,04 0,09
~2
g
¢ 465 355 406504,62 325103,28 1,35 1,39 0,62 86,98 9,77 0,47 0,05
~2
Te 2 21 1,07 137164,74 113117,16 0,27 0,17 0,03 408,49 7.69 0,56 0,03
h2
67,77 76,79 74,77 74,18 8320 8889 9436 17,55 56,12 4569 65,74
CVe (%) 30,56 30,04 38,30 45,49 2185 1419 1529 38,19 14,01 12,67 20,02
CVg (%) 30,49 36,88 59,79 51,68 3369 79,95 43,93 11,96 39,68 8,35 19,26
IVg 1,02 1,28 1,21 1,19 1,59 1,99 289 0,32 0,79 0,66 0,97

ns e **: ndo significativo e significativo a de probabilidade, respectivamente, pelo F. 62: variancia genotipica. 32: variancia ambiental. 613: variancia fenotipica. h2:
herdabilidade no sentido amplo. CVg: coeficiente de variagdo genética. CVe: coeficiente de variagdo ambiental. IVg: indice de variagcdo genético (CVg/CVe).
Numero total de raizes (NTR, planta); Nimero de raizes comerciais (NRC, planta); Peso de raizes totais (PRT, kg planta-1); Peso de raizes comerciais (PRC, kg
planta-1); Aparéncia das raizes (AR); Resisténcia a pragas de solo (Endurance; Cor da polpa das raizes comerciais (CP); Porcentagem de raizes comerciais (%
RC); porcentagem de matéria seca (DM); sélidos sollveis (SS) e espessura da Casca (ST).
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7.2.2 Correlagao fenotipica

Foram identificadas 13 correlagdes significativas e positivas por meio do teste
t (p < 0,05) entre as caracteristicas avaliadas (Figura 3). As associagdes mais robustas
foram observadas nas caracteristicas relacionadas ao rendimento. Foram registradas
correlacdes moderadas entre as caracteristicas, como NTRxPRC (0,49***), NTRxPRT
(0,59***), NRCxRC (0,43***), NRCxAR (0,48***), NRCxPRT (0,65***), PRCxRC
(0,52***), PRCxENDU (0,40***), PRCxAR (0,46™**), ARXRC (0,40***) e ARXENDU
(0,57***). Além disso, foram identificadas correlagdes fortes entre NTRxNRC (0,75***),
NRCxPRC (0,80***) e PRTxPRC (0,84***).

NTR NRC PRT PRC AR ENDU PULPC RC DM SS ST
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Figura 3 - Correlagao fenotipica de novos genétipos de batata-doce. Variaveis: Numero de raizes
totais - NTR, numero de raizes comerciais - NRC, produgdes totais de raizes - PRT, produgéo de
raizes comerciais - PRC, aparéncia das raizes comerciais — AR, resisténcia, Resisténcia a pragas de
solo (Endurance), cor da polpa — Pulp Color, porcentagem de raizes comerciais (% RC), porcentagem

de matéria fresca - %DM, sélidos sollveis - SS e espessura da casca - ST.
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7.2.3 indice de selecdo MGIDI

Foram observados altos valores de herdabilidade média (h?) que variaram de
0,45 (RC) a 0,97 (PC), indicando boas perspectivas de ganhos de selecao para as
caracteristicas estudadas (Tabela 6). O indice MGIDI proporcionou o diferencial de
selecéo (DS) na diregao desejada para as onze caracteristicas avaliadas. Os menores
e maiores ganhos observados foram 5,08% e 26,20% para as caracteristicas NRT e
AR, respectivamente (Tabela 6).

Tabela 6. Média inicial dos clones experimentais (Xo0), estimativas de herdabilidade
média (h?), média dos clones selecionados (Xs), diferencial de sele¢édo (SD) e ganho
percentual de selecao (GS%) para 90 clones de batata-doce. Vigosa, MG, 2023.

MGIDI (2020)

Traits Fator Objetivo Xo h? %
Xs DS GS%
NTR FA1 Aumentar 6,95 0,66 7,49 0,54 5,08
NRC FA1 Aumentar 4,91 0,79 5,99 1,08 17,20
PRT FA1 Aumentar 1,383 0,73 1,567 0,184 9,80
PRC FA1 Aumentar 1,065 0,74 1,362 0,307 21,80
SS FA2 Aumentar 8,48 0,68 9,31 0,83 6,76
ST FA2 Aumentar 1,25 0,66 1,42 0,17 8,88
AR FA3 Aumentar 3,42 0,88 4,44 1,02 26,20
Endurane  Faz Aumentar 423 094 4,81 058 12,80
RC FA3 Aumentar 74,6 0,45 81,9 7,30 9,80
Pulp Color FA4 Aumentar 1,82 0,97 2,25 0,43 22,90
DM FA4 Aumentar 28,2 0,74 31,9 3,70 9,96

(NTR, planta), nimero de raizes comerciais (NRC, planta), peso de raizes totais (PRT, kg planta'),
peso de raizes comerciais (PRC, kg planta-'), sélidos sollveis (SS), espessura da casca (ST), aparéncia
das raizes (AR), resisténcia a pragas de solo (Endurance), porcentagem de raizes comerciais (RC), cor
de polpa das raizes (PC) e porcentagem de matéria seca (DM).

7.2.4 Genaétipos selecionados por meio do indice MGIDI (22 selecao)

A partir do indice de selegdo MGIDI, foram escolhidos 90 gendtipos com uma
variedade de coloracdes de polpa, incluindo branca, creme, amarelo-claro, laranja-
claro, roxa clara, laranja intermediaria, roxa intermediaria, amarela, laranja-escura e
roxa-escura (Tabela 7).
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Tabela 7. Relagédo dos 90 clones experimentais selecionados por meio do indice de selegdo MGIDI, com base nos caracteres numero

de raizes totais - NTR, numero de raizes comerciais - NRC, peso total de raizes - PRT, peso de raizes comerciais - PRC, aparéncia

das raizes comerciais — AR, resisténcia a pragas de solo - Endurance, cor da polpa — (Pulp Color), porcentagem de raizes comerciais -

% RC, porcentagem de matéria fresca - %DM, sélidos soluveis - SS e espessura da casca - ST.

Genétipo C'assg'caga NTR  NRC PRT(g) PRC(g) AR* E”d‘éranc ggl'gr %RC %DM  SS ST
F21-23 10 933 7,66 2463,33  2361,66 4 5 2 95,87 4500 12,45 1,41
F21-42 2° 10,33 7,66 1736,66  1615,00 5 5 2 92,99 32,83 9,10 2,06
F21-57 3° 12,00 11,00 3531,66  3180,00 5 5 2 90,04 28,10 9,5 1,64
F21-26 4e 800 6,33 2071,66  1805,00 3 4 3 87,12 3500 850 1,70
L1-30-15 5° 733 7,00 148333  1476,667 5 5 3 99,55 30,03 1250 1,60
K09-29 6° 6,66 6,00 1496,94  1410,94 5 5 3 96,35 3549 9,00 1,89
F21-39 7° 9,33 6,00 1260,00 1036,667 5 5 3 91,55 30,39 1152 1,26
L1-17- \

103 8 766 7,66 1396,98 1196985 5 5 3 100,00 3929 9,10 1,27
L1-30-17 9° 11,33 7,00 1318,33 8853083 4 5 3 67,15 36,04 9,10 0,93
L1-30-76 10° 733 533 1800,00  1580,00 4 3 1 87,77 36,019 880 1,41
K09-132 11° 8,66 6,66 2676,66  2305,00 5 5 2 86,11 3293 855 1,55
K98-112 12° 933 9,33 2095,00  2095,00 5 5 1 100,00 29,82 962 1,67
L1-30-63 13° 6,33 6,33 1250,00  1250,00 5 5 2 100,00 29,02 890 146

F10-43 14° 6,00 6,00 1555,00  1555,00 5 5 3 100,00 33,16 890 153
K09-53 15° 766 633 1950,00  1666,66 5 5 1 85,47 3154 975 1,39
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7.2.5 Triagem dos melhores genétipos por meio de indice de selecao MGIDI (22
selecao)

A Figura 4 ilustra os pontos fortes e fracos dos gendétipos selecionados,
avaliados pela proporcdo de cada fator para o indice MGIDI. Ao examinarmos a
contribuicao do fator FA1, que possui a menor influéncia, notamos que os genétipos
K09-53, F21-23, F21-57, L1-30-76, e K09-112 se destacam por apresentarem pontos
fortes relacionados as caracteristicas NTR, NRC, PRT e PRC. Ja no fator FA2, os
gendtipos K09-53, F21-23, F21-42, L1-30-15, L1-30-76 e K09-112 possuem as
menores contribui¢cdes, indicando que sdo genotipos destacados pelos caracteres SS
e ST (Figura 4). No fator FA3, as menores contribui¢des ocorrem nos gendtipos K09-
53, L1-30-15, K09-29, F21-39, L1-17-103, L1-30-17, K09-132, K09-112, L1-30-63 e
F10-43, demonstrando seus pontos fortes em relacao aos caracteres AR, Endurance
e RC (Figura 4). Por fim, os gendtipos F21-23, F21-26, K09-29, L1-17-103, L1-30-17
e F10-43 exibem pontos fortes nos caracteres Pulp Color e DM.
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FIGURA 4. Pontos fortes e fracos dos 90 gendtipos selecionados pelo indice MGIDI (2020). O fator
FA1 e representado pelas caracteristicas niumero total de raizes (NTR, planta), nimero de raizes
comerciais (NRC, planta), produgéo de raizes totais (PRT, kg planta') e produgéo de raizes comerciais
(PRC, kg planta'); FA2 para os caracteres sélidos sollveis (SS) e espessura da Casca (ST); FA3 aos
caracteres aparéncia das raizes (AR), resisténcia a pragas de solo (Endurance) e porcentagem de
raizes comerciais (% RC); FA4 para as caracteristicas cor de polpa das raizes (Pulp Color) e

porcentagem de matéria seca (DM).
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8. DISCUSSAO
8.1 Teste F e estimativas de parametros genéticos (Experimento 1)

O resultado da andlise de variancia (ANOVA) aponta para a presenca de
variacdes entre os clones testados, o que é uma informacdo fundamental em
programas de melhoramento. Notavelmente, a caracteristica "Endurance" nao
demonstrou diferengas significativas, tornando inviavel a sua selecao direta. Esse
achado estd em concordancia com a pesquisa de Azevedo et al. (2015), que
investigou 65 variedades de batata-doce e também observou que apenas essa
caracteristica ndo apresentou valor estatisticamente significativo.

A falta de significancia para a caracteristica Endurance pode estar relacionada
a dificuldade de controle de pragas do solo e a facilidade de proliferacao de insetos,
causando danos as raizes tuberosas. Esses fatores podem afetar os clones de
maneira geral, no entanto, & possivel contornar essa situacdo utilizando
delineamentos experimentais com maior controle ambiental do que o delineamento
em blocos aumentados, como os delineamentos em blocos completos (AZEVEDO et
al., 2015; CAMARGO et al., 2016; ZEIST et al., 2022).

Duas caracteristicas de interesse econémico, peso € numero total de raizes,
apresentaram meédias superiores as das testemunhas, indicando que os clones
testados sdo promissores e ha a possibilidade de selecionar gendtipos superiores
para serem trabalhados no programa de melhoramento. Isso pode resultar, a curto ou
médio prazo, no desenvolvimento de uma nova cultivar a ser registrada junto ao
Ministério da Agricultura e Pecuaria (MAPA).

A precisdo experimental obtida por meio do CVe demonstra acuracia na
condugao experimental. Tal precisdo reflete diretamente na confiabilidade dos
resultados das estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos e,
quanto maior for a precisdo experimental, maior sera a probabilidade de se encontrar
diferencas entre os tratamentos avaliados (PINTO et al., 2010; BARETTA et al., 2017;
TORRES et al.,, 2019). Portanto, os resultados indicam que a selecdo pode ser
procedida sem maiores problemas em relacao aos efeitos de natureza nao genética.

A variacao fenotipica significativa observada pode ser decomposta em termos
de componentes de variancias genéticas e ambientais, sendo a primeira superior para
todas as caracteristicas avaliadas, o que indica que a maior parte da variacao nas
meédias é de causa genética (EBEM et al., 2021).
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A superioridade da participacdo de fatores genéticos em detrimento dos
ambientais pode ser percebido também pelo indice de Variagdo Genotipico (IVg), a
qual corresponde a relacdo CVg/CVe, e que apresentou estimativas préximas a
unidade para Endurance e superior a um nas demais caracteristicas.

Quando essa relacdo CVg/CVe é maior que a unidade, indica que as
diferengas observadas nos paradmetros sao principalmente devido a diferengas
genéticas entre os genétipos, o que sugere a possibilidade de realizar a selecdo com
maior precisao e confianca (NOBREGA et al., 2019). Isso é importante, pois a selecdo
de gendtipos superiores € um processo oneroso, e quanto mais precisa for a selecao,
maiores sao as chances de sucesso em um programa de melhoramento genético com
vista a obtencao de cultivares mais produtivas e resistentes a estresses bibticos e
abioticos (FALCONER & MACKAY, 1996; BERNARDO, 2002; WU et al., 2018; LIU,
2017; LEAL et al., 2021; SILVEIRA et al., 2022).

E importante destacar que a batata-doce é uma planta que apresenta uma
grande variabilidade genética (MENG et al., 2021) devido a sua poliploidia, quantidade
de conjuntos de cromossomos que a planta possui (SILVA et al., 2020). A batata-doce
€ hexaploide, o que significa que elas possuem seis copias de cada cromossomos
(SRISUWAN et al., 2019). Esse fator aumenta a probabilidade de ocorrer mutacées e
recombinac¢des genéticas, que podem ser exploradas no melhoramento genético da
planta. Nesse contexto, varios estudos tém enfatizado a importancia da variabilidade
para o melhoramento genético de plantas (DUVICK, 2005; BROWN et al., 2011; BRAR
& KHUSH, 2018; ZHANG et al., 2021).

Por fim, a herdabilidade no sentido amplo indica a propor¢cdo da variacdo
fenotipica que € devida a variacao genética (SCHMIDT et al., 2019). Neste estudo, foi
observado que as estimativas de herdabilidade foram altas para a grande maioria das
caracteristicas avaliadas, propiciando que a selegcdo de clones com base em
caracteristicas fenotipicas seja eficaz para melhorar as caracteristicas de interesse e
selecionar de forma mais precisa individuos superiores. Otoboni et al. (2020)
observaram herdabilidade alta para a produtividade, o que indica que a variacao
identificada na caracteristica € majoritariamente a fatores genéticos e, portanto, pode
haver maior potencial para ganhos na selecéao para essa caracteristica.
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8.2 Correlacoes fenotipicas entre as caracteristicas

A andlise de correlacao fenotipica € uma ferramenta que identifica a
dependéncia linear entre duas variaveis, revelando a magnitude das suas inter-
relacdes, que podem ser positivas ou negativas, variando de -1 a 1. Quanto mais
proximo de [1] for o coeficiente de correlagdo, mais forte € a associacgao linear entre
as variaveis, enquanto valores préximos de zero indicam uma dependéncia linear mais
fraca (AFUAPE et al., 2011; AGRE et al., 2019). Para a discussédo dos resultados,
consideramos apenas as correlacdes fortes, seguindo a abordagem de Shimakura e
Ribeiro Juanior (2012).

No presente estudo, observou-se na Figura 1 correlagdo moderada e
significativa entre NTR e NRC, PRT. Correlacdo moderada foi observada em relacao
ao peso total de raizes e peso de raizes comerciais, isso demonstra que selec¢ao para
clones com alta producao total de raizes tuberosas pode estar associada a uma maior
producdo de raizes comerciais, sem a necessidade de ambas as avaliagdes
(RAHMAN et al.,, 2013; KARAN; SANLI, 2021). Estudos anteriores também
encontraram correlacdes significativas entre as caracteristicas avaliadas em batata-
doce (FIRON et al., 2013; KARUNIAWAN et al., 2021).

Ha correspondéncia entre 0 NCR e PRC, evidenciada pela correlagédo alta e
significativa estimada (0,85). Essas caracteristicas sdo importantes do ponto de vista
comercial das raizes tuberosas de batata-doce. Nesse sentido, Azevedo et al. (2015)
também encontraram associagdes significativas entre caracteres de producao e peso
de raizes totais e comerciais.

A presenga de estimativas de correlagdes significativas, mesmo com
magnitudes baixas, pode estar associada ao tamanho da amostra utilizada. Neste
estudo, foram avaliados 966 clones. Quanto maior 0 numero de medigbes, mais
confiavel sera o valor observado e menor serd o desvio padrdo, o que influencia
diretamente nos testes estatisticos, como o teste t. Dessa forma, mesmo com
magnitudes de correlagao baixas, o teste pode detectar diferengas significativas.

E importante ressaltar que as magnitudes e significancias observadas podem
variar em outros estudos, mesmo com a utilizacdo do mesmo material genético. Essas
variagbes podem ser influenciadas por diferentes fatores, como condi¢gdes ambientais,
interagcOes genéticas ou caracteristicas especificas da populagao em estudo (WERA
& DEROS, 2014; TRIPODI & FRANCESE, 2023).
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8.3 indices de selecdo

Os indices de selegao combinam caracteristicas desejaveis, permitindo
melhorias simultaneas em mudltiplos caracteres (MAFRA et al., 2021). Esses indices
representam um novo atributo resultante da combinacdo das caracteristicas
desejadas, proporcionando avancgos significativos em varias caracteristicas de
interesse agronémico e acelera o processo de obtencao de gendtipos com melhores
padrées agrondmicos e, consequentemente, de cultivares superiores (MULAMBA &
MOCK, 1978; OLIVOTO & NARDINO, 2020; ZEIST et al., 2022).

Dentro dos métodos de indice de selegéo, existem diferentes abordagens. O
indice classico de Mulamba e Mock (1978) € um método de selecdo baseado na soma
ponderada de varios parametros. O indice MGIDI (2020) € uma técnica de selecao
multivariada que utiliza analise de correlacao e regressao mdultipla para identificar os
gendtipos com melhor desempenho em varias caracteristicas. O indice de Ranks de
Smith (1936) e Hazel (1943) € um método de selecao que classifica os genotipos com
base em sua classificacao relativa em cada parametro avaliado.

O indice MGIDI (2020) foi considerado mais eficiente por permitir os maiores
ganhos percentuais para as caracteristicas. Uma possivel explicacdo para esses
resultados € que o indice MGIDI leva em consideracao a variancia genética aditiva, o
que pode aumentar a eficiéncia da selecao de gendtipos superiores (OLIVOTO;
NARDINO, 2020). Além disso, o indice MGIDI considera a correlagao entre os
caracteres, 0 que pode ser particularmente importante em culturas que possuem
caracteres altamente correlacionados. Segundo Klein (2022), o uso de indices pode
ser uma estratégia eficiente na obtencéo de gendtipos com caracteristicas como maior
rendimento, maturagao precoce e adaptabilidade.

Em estudo anterior, o indice MGIDI também foi considerado mais eficiente na
selecdo de genodtipos de soja com base em caracteristicas agrondmicas, conforme
relatado por Maranna e et al. (2021). Da mesma forma, estudo de Olivoto e Nardino
(2020) demonstraram que o indice MGIDI é eficiente na selecao de gendétipos
superiores em populagdes heterogéneas em diferentes culturas, tornando-o uma
ferramenta promissora para a melhoria da producdo agricola e a adaptagdo a
condicbes ambientais adversas. Em resumo, os resultados obtidos sugerem que o
indice MGIDI pode ser uma ferramenta eficiente para a selecao de clones superiores
de batata-doce.
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Ao examinar os resultados obtidos na Figura 2, constata-se que os gendtipos
selecionados apresentam pontos fortes em diversas caracteristicas avaliadas. O
objetivo do indice MGIDI é selecionar os gendétipos considerando as onze
caracteristicas avaliadas, agrupando-as em quatro fatores: FA1, FA2 e FAS3. O fator
com a menor contribuicdo € o mais proximo da borda do radar; entdo, o gendétipo que
se destaca por esse fator tera pontos fortes relacionados as caracteristicas de cada
fator, podendo ser observado na Figura 2 (OLIVOTO & NARDINO, 2020).

A identificacdo de gendtipos com pontos fortes em diferentes caracteristicas
pode ajudar a melhorar a eficiéncia da selecdo de gendtipos para caracteristicas
especificas (MARANNA et al., 2021; OLIVOTO & NARDINO, 2020). Essa abordagem
pode ser especialmente util em culturas que precisam ser melhoradas em diversas
caracteristicas ao mesmo tempo, como resisténcia a pragas e alta produtividade
(BRESEGHELLO & COELHO, 2013; SELLAMI et al., 2021). Assim, um genétipo que
apresenta um alto desempenho para varias caracteristicas de interesse pode ser
usado como um progenitor em programas de cruzamento para melhorar a
produtividade e a resisténcia a doencas (GRUNEBERG et al., 2015).

Selecionar genotipos com ponto forte na produgdo de raizes tuberosas
comerciais e numero de raizes comerciais, € de extrema importancia na criagdo de
variedades de batata-doce altamente produtivas e rentaveis (PLACIDE et al., 2015).
Além disso, a aparéncia das raizes tuberosas (AR) também & um fator determinante
na comercializacdo, uma vez que estudos demonstram que a aparéncia afeta a
escolha do consumidor. Por isso, genédtipos com raizes tuberosas de étima aparéncia
tém maior valor agregado, o que favorece os produtores na obtencdo de pregos
melhores no mercado (KATAYAMA et al., 2017; MOYO et al., 2021).

Os genotipos selecionados com pontos fortes no numero total de raizes e
producédo total de raizes, mostraram alta produtividade em termos de numero e
producédo total de raizes. A producao de raizes totais € uma caracteristica importante
na cultura da batata-doce, uma vez que uma maior producao de raizes resulta em
maior produtividade e rendimento (BELEHU et al., 2005; AFUAPE et al., 2011).
Estudos mostram que a selecao de gendtipos com maior numero e producgao de raizes
pode aumentar significativamente a produtividade da cultura da batata-doce (GURMU
et al., 2018; OTOBONI et al., 2020).

Avaliar a resisténcia a pragas de solo é crucial na sele¢cao de novos genétipos
de batata-doce visto que pragas, como larvas de besouros e de Diabrotica speciosa,
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sao as principais causas de prejuizos na produgao. Além disso, a resisténcia a essas
pragas pode reduzir a necessidade de uso de inseticidas, diminuir os custos de
producéo, minimizar os impactos ambientais, maximizar a produtividade e contribuir
para a agricultura sustentavel (NOBREGA et al., 2019; ZANIN et al., 2018).

Uma caracteristica importante do ponto de vista nutricional € a coloragéo da
polpa das raizes de batata-doce, pois as diferentes cores estdo associadas a
diferentes concentracdes de carotenoides e outros compostos bioativos (ZEIST et al.,
2022). Em paises desenvolvidos, a batata-doce tem sido valorizada por ser um
alimento saudavel, gragas aos seus nutrientes e compostos nutricionais secundarios
(KATAYAMA et al.,, 2017), enquanto em paises subdesenvolvidos, nos quais a
alimentacao basica é desafiadora, essa caracteristica é ainda mais relevante. Assim,
a selecao de gendtipos experimentais de batata-doce com altos teores de compostos
bioativos, ao mesmo tempo em que atendam a parametros agronémicos, é importante
para o desenvolvimento de cultivares que possam atender as necessidades
nutricionais humanas e dos produtores (OTOBONI et al., 2020).

8.4 Teste F e estimativas de parametros genéticos (Experimento 2)

Essa segunda etapa levou em consideracdo outras caracteristicas que
também sao relevantes para selecao de clones de batata-doce com maior qualidade,
como sdlidos soluveis (SS), espessura da casca (ST) e porcentagem de matéria seca
(DM). Os sélidos soluveis, expressos em Brix, sdo uma medida da concentracédo de
acucares solluveis presentes nas raizes de batata-doce. Estudos mostraram que
clones com altos teores de SS sao valorizados devido a sua influéncia no sabor e na
docura das raizes (ROSERO et al, 2022), o que melhora aceitagdo pelos
consumidores quando usados em produtos processados (PADMAJA et al., 2012).

A espessura da casca influencia durante o manejo pés-colheita, cuja
resisténcia é maior nas raizes tuberosas com casca espessa. Isso contribui para a
maior durabilidade no transporte e armazenamento das raizes (UKPABI et al., 2019).
Além disso, a espessura da casca pode oferecer maior protecdo contra pragas e
doencas, contribuindo para a reducdo do impacto desses fatores na producao
(OCHIENG, 2020).

A porcentagem de matéria seca € um indicador da quantidade de soélidos
presentes nas raizes de batata-doce apds a remocao da agua. Essa caracteristica

esta associada ao teor de amido nas raizes. Clones com maior porcentagem de
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matéria seca sdo desejaveis para producao de farinhas e produtos de panificacdo, em
que um teor mais elevado de amido é favoravel (KATHABWALIKA et al., 2018). Esses
genobtipos com alta porcentagem de matéria seca também podem apresentar melhor
consisténcia e desempenho em produtos de panificacao.

Os 90 clones testados tiveram médias superiores as dez testemunhas para
todas as caracteristicas avaliadas, o que indica que houve boa selegcédo pelo indice
MGIDI anteriormente utilizado, além da possibilidade de se aplicar uma maior pressao
de selecdo para selecionar um numero menor de gendtipos mais superiores ainda
para as caracteristicas de interesse.

Ao observar o IVg da Tabela 5 constata-se, a exemplo do que foi visto
anteriormente, que a variacao € composta, majoritariamente, por efeitos de natureza
genética e nao por fatores ambientais, o que indica que os clones testados possuem
alelos favoraveis para as caracteristicas de interesse.

Além disso, a herdabilidade, mesmo que menor que a observada
anteriormente, obteve bons valores para oito de 11 caracteristicas, o que confere
confiabilidade de selecionar melhores genbtipos com base na avaliacdo fenotipica,

bem como preconiza a obtengéo de ganhos satisfatorios em prdoximas selegdes.

8.5 Correlacoes fenotipicas entre as caracteristicas

A andlise das correlagdes fenotipicas da segunda selecdo revela insights
significativos sobre as relagbes entre caracteristicas fundamentais da batata-doce
(Figura 3). Estas associag¢des indicam que caracteristicas-chave da cultura estao
intrinsecamente interligadas. Por exemplo, a correlacdo entre o numero de raizes
(NTR) e o peso das raizes comerciais (PRC) sugere que a selegao de gendtipos com
um maior numero de raizes pode resultar em uma producdo mais substancial de
raizes comerciais.

Além disso, destacamos as correlagdes fortes encontradas entre NTRxXNRC,
NRCxPRC e PRTxPRC (Figura 3). Essas correlagcdes robustas sugerem que existe
uma relacdo sélida entre essas caracteristicas. E notavel que melhorias em uma delas
podem ter um impacto consideravel no rendimento geral da cultura. Portanto, a
selecao criteriosa com base em qualquer uma dessas caracteristicas pode levar a
ganhos substanciais na producao de batata-doce.

E relevante mencionar que, assim como na primeira correlagdo, a variacdo

dessas correlagbes em outros estudos é esperada devido a diversos fatores, como
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condicbes ambientais, interacbes genéticas e caracteristicas especificas da
populagdo em estudo. Portanto, os resultados devem ser interpretados dentro do
contexto da pesquisa atual e suas implicagcdes podem variar em diferentes cenarios
(WERA & DEROS, 2014; TRIPODI & FRANCESE, 2023).

Em termos praticos, essas correlagoes tém implicagdes importantes para o
melhoramento indireto da batata-doce, com a finalidade de fornecer uma base sdélida
para a selecdo de genoétipos, que tém maior probabilidade de apresentar um
desempenho superior em relacdo ao rendimento (CAMPOS et al., 2017). Isso pode
beneficiar diretamente a producdo agricola, o que resulta em variedades mais
produtivas e, consequentemente, aumentando o potencial de sucesso dos agricultores
(KARUNIAWAN et al., 2021).

As associacoes identificadas podem ser valiosas para orientar estratégias de

selecado mais eficazes e contribuir para o avango da producéo de batata-doce.

8.6 Segunda selecao

Na segunda selegéo foram selecionados 15 clones (Tabela 7). Os clones com
polpa amarela e alaranjada apresentam altos teores de beta-caroteno, que € um
importante precursor da vitamina A e tem importante papel na saude dos olhos e do
sistema imunoldgico (ZEIST et al.,, 2022). A polpa roxa, por sua vez, contém
antocianinas, que apresentam propriedades antioxidantes e podem ajudar a prevenir
doencas crbnicas, como cancer e doengas cardiovasculares (LEAL et al., 2021).

Além dos beneficios nutricionais e de saude, os clones com polpa colorida
também possuem grande valor ornamental, podendo ser utilizados na decoracao de
pratos e na culinaria em geral (LOW et al., 2017). Alguns estudos mostram que o
consumo desses alimentos pode ajudar a promover uma alimentacdo mais
diversificada e saudavel, incentivando as pessoas a experimentarem novos sabores
e opcoes de refeicdes (TRUONG et al., 2018; CARTABIANO et al., 2020). No entanto,
€ importante ressaltar que materiais desse tipo tém sido pouco desenvolvidos em
programas de melhoramento genético, 0 que contribui para a sua baixa exploracéo
comercial, principalmente em regides com baixa oferta de alimentos saudaveis e
nutritivos (LEAL et al., 2021; ZEIST et al., 2022).

Os clones de batata-doce com polpa branca e creme selecionados (Figura 2
e 3; Tabela 4), apesar de serem menos nutritivos quando comparados aos de polpa

amarela, alaranjada e roxa, ainda possuem beneficios nutricionais importantes e séo



68

amplamente consumidos em todo o mundo (AYELESO et al., 2016). Por exemplo,
alguns clones de batata-doce de polpa branca possuem altos teores de vitamina C,
fundamental para a saude da pele e do sistema imunoldégico (MOHANRAJ &
SILVASANKAR, 2014).

Por fim, os clones de polpa creme s&o ricos em carboidratos complexos, que
fornecem energia de forma sustentavel e ajudam a manter a sensac¢ao de saciedade
por mais tempo (ALAM, 2021). Embora ndao contenham os compostos bioativos
presentes nos de polpa colorida, ainda assim tem um papel importante na dieta
alimentar e podem ser utilizados em diversas preparacgdes culinarias (TRUONG et al.,
2018; ALAM, 2021).

Os 15 clones selecionados comporao o programa de selecao recorrente de
batata-doce da Universidade Federal de Vigosa com vista ao langamento de novas

cultivares superiores as disponiveis no mercado atual.

9. CONCLUSAO

Os clones apresentam diferencas genéticas significativas para as
caracteristicas de interesse agrondmico, o que favorece a selecao de material
superior.

A variacao fenotipica € composta em maior parte por fatores genéticos e a
contribuicao de fatores ambientais € irriséria.

Existem associacOes fortes e positivas entre as caracteristicas, o que pode
contribuir para o melhoramento indireto de caracteres de dificil mensuracao.

O indice de selecdo MGIDI é mais eficaz na obtengdo de ganhos quando
comparado aos indices classicos normalmente utilizados.

A utilizacdo do indice de selecdo MGIDI permitiu selecionar 15 clones de
batata-doce, com caracteristicas agronémicas e fisicas das raizes superiores as
testemunhas. Além disso, 0s clones sao promissores para o desenvolvimento de
cultivares comerciais superiores que atendam as necessidades dos agricultores e as
demandas dos consumidores por alimentos mais saudaveis e nutritivos.
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