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RESUMO

A batata é considerada uma das espécies mais cultivadas no mundo, contribuindo para a
seguranca alimentar. A cultura apresenta uma ampla diversidade de recursos genéticos, o que
possibilita a obtencdo de cultivares adaptadas a diferentes condi¢cdes ambientais e com
resisténcia a pragas e doencas, bem como com qualidade tecnoldgica compativel com os
diferentes segmentos de mercado. Para quantificar a diversidade genética da batata pode-se
lancar mao da caracterizagdo fenotipica e molecular, de maneira isolada ou conjunta. A
dissimilaridade genética pode ser estimada por meio da caracterizacdo morfo-agronémica dos
clones, considerando as diferencas fenotipicas simultdneas para o conjunto de caracteres
avaliados. Com o auxilio de técnicas multivariadas pode-se realizar o agrupamento dos clones
com base nos seus padrdes de dissimilaridade, permitindo otimizar o processo de selecdo de
parentais ou grupo de parentais para cruzamentos dirigidos, acelerando a obtencdo de novos
gendtipos com fenotipos desejaveis, pois o cruzamento entre os clones divergentes favorece a
liberacdo de variabilidade, além de favorecer a introdugdo de novos alelos.

Palavras chaves: Solanum tuberosum. Analises de agrupamento. Selecdo de genitores.
Melhoramento de batata.



ABSTRACT

Potato is considered one of the most cultivated species in the world, contributing to food
security. The crop exhibits a wide diversity of genetic resources, which allows for the
development of cultivars adapted to different environmental conditions, resistant to pests and
diseases, and with technological quality compatible with different market segments. To
quantify the genetic diversity of potatoes, phenotypic and molecular characterization can be
used, either independently or in combination. Genetic dissimilarity can be estimated through
the morpho-agronomic characterization of clones, considering simultaneous phenotypic
differences for the set of evaluated traits. With the help of multivariate techniques, clustering
of clones based on their dissimilarity patterns can be performed, optimizing the process of
selecting parents or groups of parents for directed crosses, accelerating the development of new
genotypes with desirable phenotypes. Crossing divergent clones promotes the release of
variability and facilitates the introduction of new alleles.

Keywords: Solanum tuberosum. Morpho-agronomic descriptors. Clustering analysis. Potato
breeding.
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1 INTRODUCAO

A batata é a cultura de maior importancia alimentar depois do trigo e do arroz, sendo
responsavel pela alimentagdo de mais de um bilh&o de pessoas em todo 0 mundo (STOKSTAD,
2019; FAOSTAT, 2021). Além disso, a demanda mundial de batata deve ser impulsionada nos
proximos anos devido a tendéncia no aumento do consumo principalmente na Asia e Africa
(WIJESINHA; MOUILLE, 2019).

A batata é cultivada em 155 paises que, conjuntamente, produzem aproximadamente
470 milhdes de toneladas anualmente, em cerca de 24 milhdes de hectares (FAOSTAT, 2021),
e é considerada um dos pilares da seguranca alimentar e nutricional em nivel global. Além de
caracterizar-se como um alimento saudavel e versatil que pode ser incluido em uma dieta
nutritiva e balanceada (DEVAUX et al., 2021a; ZHAO et al., 2023).

Embora, a produtividade média mundial de batata tenha aumentado nos ultimos anos,
ainda estd distante da produtividade potencial da cultura que pode chegar a 120 t.hal
(PANDEY; SINGH; SARKAR, 2005). Essa discrepancia estd associada a fatores bioticos e
abidticos que reduzem e limitam significativamente a produtividade, além de gerar
irregularidades no desenvolvimento dos tubérculos e estimular a presenca de disturbios
fisiologicos (HASTILESTARI et al., 2018; DAHAL et al., 2019; THORNTON; OLSEN;
LIANG, 2020; LAL et al., 2022).

No Brasil, a falta de adaptacao das cultivares utilizadas é uma das principais causas do
baixo nivel de produtividade, que atualmente estd em torno de 33 t.ha! (FAOSTAT, 2021).
Isto, justificado pelas condi¢bes ambientais adversas e a maior pressdo das pragas e doencas
tipicas das condigoes tropicais (FAGUNDES et al., 2010).

Neste contexto, 0 uso de tecnologias que permitam a mitigacdo de tais fatores tem um
papel importante no incremento da produtividade. No ambito do melhoramento de plantas, este
objetivo pode ser atingido por meio do desenvolvimento de clones mais tolerantes a estresses
bidticos e mais adaptados a diferentes condigdes ambientais (STOKSTAD, 2019). Assim, pode-
se aumentar a sustentabilidade na cadeia produtiva da batata, melhorar a gestéo e eficiéncia nos
recursos com o menor impacto ambiental possivel (DEVAUX et al., 2021), assim como a
diversificacdo de cultivares destinados ao fornecimento de matéria prima para os diferentes
segmentos do mercado.

Em funcéo das caracteristicas fisicas e quimicas do clone de batata, é determinado o
mercado alvo da cultura, podendo ser utilizada para o0 consumo in natura ou para O

processamento industrial na forma de chips, pré-frita congelada, palha, entre outros (ZHANG
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etal., 2017; HUSSEN, 2019). Atualmente, a principal forma de consumo no mercado nacional
é in natura, entretanto ha uma tendéncia de crescimento pela demanda de produtos
industrializados, o que deve impulsionar o consumo de batatas fritas e pré-fritas congeladas
(ABBA, 2022).

No consumo in natura, as caracteristicas de formato do tubérculo de preferéncia
alongado e teor de massa seca inferior a 20,6% sdo importantes para satisfazer as preferéncias
dos consumidores (SCHIPPERS, 1976; NEELE; NAB; LOUWES, 1991). Por outro lado, na
industria de processamento de batatas fritas e de modo geral, ha preferéncia pelo uso de
cultivares que apresentem tubérculos de tamanho e formato uniformes com baixa incidéncia de
disturbios fisioldgicos e baixos teores de agucares redutores e glicoalcaldides, mas com teor de
massa seca maior a 20,6% (GENET, 1992; ARAUJO et al., 2016; WAYUMA; CHOI; SEOK,
2019; THORNTON; OLSEN; LIANG, 2020). Portanto, para atender as diferentes exigéncias
de consumo do mercado, além de incrementar os niveis de resisténcia a pragas e doencas e
aumentar a produtividade, é necessario desenvolver e identificar cultivares adequadas para cada
finalidade (GOPAL, 2015; MORI et al., 2015; WAYUMA; CHOI; SEOK, 2019).

O desenvolvimento de cultivares superiores depende de uma cuidadosa selecdo dos
genitores e do planejamento estratégico dos cruzamentos, 0 que aumenta significativamente a
probabilidade de obter individuos com caracteristicas superiores, pois maxima incorporacéo de
alelos favoraveis (BOREM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2017; PANDEY et al., 2021).

Os métodos de selecdo parental de batata tradicionalmente usados, incluem o
desempenho per se, a diversidade genética baseada na caracterizacdo fenotipica, molecular ou
parentesco, e a capacidade combinatoria dos potenciais candidatos (CAMPQOS; ORTIZ, 2019;
AL-KHAYRI; JAIN; JOHNSON, 2021; RUIZ et al., 2022). Em que o estudo da diversidade
genética representa uma alternativa na selecéo preliminar de genitores, principalmente quando
se depara com um grande numero de clones e a realizagdo de um grande nimero de cruzamentos
se torna inviavel. Além disso, esse estudo amplia o conhecimento sobre o germoplasma
disponivel por meio da caracterizacdo fenotipica (PRIYADARSHINI et al., 2020; SEID;
MOHAMMED; ABEBE, 2021). Dessa forma, os bancos de germoplasma sdo de grande
importancia para conservar, caracterizar e utilizar essa diversidade a fim de gerar novas
combinac0es e selecionar clones mais adequados aos objetivos dos programas de melhoramento
(BONIERBALE; PLAISTED; TANKSLEY, 1993; NASIRUDDIN; ALI; RAFIUL, 2017).

Além disso, a diversidade genética pode ser associada com o parentesco entre os clones
avaliados, maximizando a probabilidade de identificar cruzamentos promissores nos programas
de melhoramento genético (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020). Assim, o objetivo do
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presente trabalho € avaliar a diversidade genética de um painel de clones avancados de batata

sob condigdes tropicais.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Cultura da batata

2.1.1 Importéncia econémica e nutricional

A cultura da batata é reconhecida por ser parte dos principais alimentos que garantem a
seguranca alimentar no mundo (AHMADU; ABDULLAHI; AHMAD, 2021).

O fato das batatas serem de crescimento rapido, alto rendimento e a capacidade de
responder a baixos insumos tornam as batatas uma escolha de cultivo extremamente atrativa
principalmente para paises em desenvolvimento (WIJESINHA; MOUILLE, 2019). Além disso,
se tornou um produto de interesse econdmico, social e nutricional, o que resultou em um
crescimento constante da producdo e do consumo do tubérculo em diversos paises
desenvolvidos e em desenvolvimento (ORTIZ; MARES, 2017; BERGER, 2018;AHMADU,;
ABDULLAHI; AHMAD, 2021). Os principais paises produtores de batata estdo localizados
em regides em desenvolvimento, e se estima que o consumo de batata continua a aumentar tanto
na Africa quanto na Asia (WIJESINHA; MOUILLE, 2019).

Mundialmente sdo plantados aproximadamente 23 milhGes de hectares de batata que
produzem cerca de 470 milhGes de toneladas, os principais paises produtores sdo China com
94,3 milhdes de toneladas e india com 54,2 milhes de toneladas. Na América Latina, os
maiores produtores sdo Peru com 5,6 milhdes de toneladas, seguido de Brasil e Argentina com
3,8 e 2,9 milhdes de toneladas, os quais tém uma produtividade média de 17,12 t.ha?, 33,10
t.ha! e 34,85 t.ha! respectivamente (FAOSTAT, 2021).

No Brasil, sdo plantados aproximadamente 116.422 hectares de batata, que produzem
anualmente cerca de 3,85 milhdes de toneladas e geram um valor de producgéo de 5,6 milhdes
de reais, sendo os principais estados produtores Minas Gerais, Parana, Sdo Paulo e Rio Grande
do Sul (FAOSTAT, 2021, IBGE, 2021).

Na &rea alimentar sua importancia é ressaltada pela combinacéo de fenétipos oferecidos
pelo conjunto de cultivares selvagens e das cultivares modernas que incluem principalmente
produtividade, sabor, textura, processabilidade, entre outras (DE HAAN et al., 2019).
Adicionalmente, a batata disponibiliza uma ampla variedade de genoétipos capazes de atender
0s requisitos dos diversos segmentos de mercado, suprindo assim as demandas da populagéo
brasileira, a qual tem aumentado o interesse por incluir a batata em sua dieta, atingindo
estimativas de consumo entre 15 a 18 kg/pessoa/ano (SUINAGA; SILVA, 2015 ;
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SHIMOYAMA, 2022), relacionado a versatilidade de sabores e possibilidades de preparacdes,
além da capacidade de fornecer saciedade, grande quantidade de nutrientes e energia (BEALS,
2019).

O tubérculo da batata é composto por cerca de 80% de agua e é considerado um alimento
energético por apresentar um alto teor de carboidratos (SILVA, 2015). Além disso, é uma boa
fonte nutricional contendo principalmente vitamina B e C, tiamina e riboflavina, além de ser
uma importante fonte de micronutrientes (DEVAUX et al., 2021). A batata tem capacidade
antioxidante e suas proteinas sdo livres de alérgenos, o que aumenta o interesse na alimentacéo
de recém-nascidos e de pessoas convalescentes (MOONEY et al., 2013; SILVA, 2015;
DRAMICANIN et al., 2018 ; HUSSAIN et al., 2021;SALAS et al., 2021). O teor de amido da
batata varia entre 12% e 19%, geralmente as cultivares podem apresentar diferencas
significativas enquanto as propriedades fisico-quimicas, funcionais e estruturais dessa
molécula, o que permite sua utilizagdo como ingrediente principal em diferentes sistemas
alimentares e industriais (GARCIA et al., 2015 ; BARRAZA-JAUREGUI et al., 2020 ; WANG
et al., 2020).

2.1.2 Segmentos de mercado

Devido as suas diversas caracteristicas fisicas, quimicas e sensoriais, a batata € um
produto que apresenta grande diversidade de uso tanto para consumo in natura quanto na
industria de alimentos processados (HUAMAN et al., 2021; PINO; VERGARA, 2021). As
batatas produzidas em todo o mundo sdo geralmente consumidas frescas como ingrediente
tradicional em vérias cozinhas, no entanto, estima-se que mais de 50% da produ¢do mundial de
batata € consumida na forma processada (BURGOS; HANN, 2019; EUROSTAT, 2021). A
importancia relativa das batatas para processamento e para consumo in natura varia de acordo
com o pais o e a demanda do mercado, sendo que ambos os setores tém um papel importante
na producdo e consumo de batatas em todo 0 mundo (BADAR et al., 2020).

Estima-se que o consumo de batata in natura representa cerca de dois tercos da
producdo, no entanto, na Europa e na América do Norte, diminuiu devido ao aumento da
demanda da industria de processamento (CAMPOS; ORTIZ, 2019). Enquanto na América
Latina tem aumentado o interesse na obtencdo de cultivares de batata biofortificada, para
melhorar perfis nutricionais, principalmente para genoétipos de consumo in natura, devido ao
seu alcance mais amplo a pessoas com necessidades nutricionais especiais (OJWANG et al.,
2023).



17

No Brasil, a maior parte da producdo de batata é para consumo in natura, e
aproximadamente 10% é utilizada para o processamento industrial, principalmente nas formas
de palito pré-frito congelado, chips e batata palha, sendo esses os produtos mais importantes
em termos de agregacdo de valor de producdo (SUINAGA; SILVA, 2015 ; SHIMOYAMA,
2022; EUROSTAT, 2019). Porém, os habitos de consumo tendem a mudar com o tempo,
gerando aumentos na demanda de batata processada, especialmente do tipo pré-frita, o que pode

diminuir gradualmente o consumo de batata fresca (OLIVEIRA et al., 2020).

Para seu consumo in natura, a aparéncia do tubérculo é a caracteristica de maior
importancia, com preferéncias principalmente pelas cultivares que apresentam polpa
predominantemente amarelada, periderme de textura lisa e formato alongado (KUMARI;
KUMAR; SOLANKEY, 2018; SHARMA, 2019; OLIVEIRA et al., 2020). Para o
processamento industrial sdo exigidas caracteristicas que garantem uma 6tima qualidade de
fritura, sendo as mais importantes: alto teor de massa seca, baixo teor de agUcares redutores e
auséncia de distarbios fisioldgicos (SILVA et al., 2018).

Para atender as exigéncias do mercado no Brasil, diferentes gendtipos tém sido
utilizados segundo sua aptiddo culinaria, a Agata e BRS Camila sdo consideradas adequadas
para 0 consumo in natura, Atlantic para fritar na forma de chips e a cultivar Asterix que possuli
dupla aptiddo de uso, ou seja, serve tanto para fritar em forma de palito ou para consumo in
natura (ABBA, 2020; CLEMENTE et al., 2020).

A divergéncia nas preferéncias e as mudancas nas exigéncias do mercado tornam
necessaria uma avaliacdo continua dos objetivos dos programas de melhoramento
geneético (DVRIES et al., 2023), portanto, é necessario conhecer a diversidade genética dos
genotipos existentes nos bancos de germoplasma e, assim, identificar combinac¢Ges promissoras
na obtencdo de novas cultivares que atendam as necessidades dos diversos segmentos de
mercado de forma eficiente e com alta produtividade (CAMPQOS; ORTIZ, 2019; JO et al.,
2022).

2.1.3 Diversidade genética

A batata (Solanum tuberosum L.) pertence a familia Solanaceae e encontra-se
classificada botanicamente no género Solanum, representado por cerca de 1400 espécies
(BOHS, 2005), incluindo algumas que estdo entre as culturas mais importantes do mundo, S.
lycopersicum, S. melongena e S. tuberosum (EL-GAZZAR; MOUSTAFA, 2021). No Brasil
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encontram-se 283 espécies desse género, das quais 138 sdo endémicas, sendo esse um indicador
de alto grau de biodiversidade genética do género no pais (SOTO et al., 2013; BFG, 2018).

No mundo sdo conhecidos aproximadamente 5.000 cultivares de batata, tornando a
cultura geneticamente mais diversa entre as espécies cultivadas do género Solanum
(PETROPOULOS et al., 2019; STOKSTAD, 2019), o que pode favorecer a obtencdo e sele¢do
de gendtipos com resisténcia a pragas e doencas, altos rendimentos e com caracteristicas
organolépticas que impactem o mercado (ANOUMAA et al., 2017).

As espécies tuberosas do género Solanum incluem espécies diploides, triploides,
tetraploides, pentaploides e hexaploides, com o numero cromossémico basico de doze (x = 12)
(GAVRILENKO, 2011). Cerca de 70% das espécies selvagens de batata sdo diploides com 2n
= 2X = 24, as espécies restantes sdo poliploides, principalmente tetraploides (2n = 4x = 48) ou
hexaploides (2n = 6x = 72), onde polipldides tém sido valiosas fontes de genes para resisténcia
a doengas, tolerancia ao estresse e melhoria da qualidade dos tubérculos (SPOONER et al.,
2008; JANSKY; SPOONER, 2017).

A origem da batata € controversa, no entanto a partir de evidéncias botanicas, € sugerido
uma origem monofilética a partir do componente peruano do complexo S. brevicaule, sendo
amplamente distribuido sob condic6es do ecossistema alto andino (SPOONER et al., 2005). A
batata do tipo selvagem ocorre principalmente em 16 paises, onde 88% dos registros estdo na
regido central em areas tropicais de elevada altitude da Argentina, Bolivia, México e Peru,
sendo o Ultimo, o pais com maior nimero de espécies reconhecidas (ELLIS et al., 2020). Além
disso, os primeiros habitantes da cordilheira dos Andes nessa regido, iniciaram a selecdo de
genotipos atraves da escolha de tubérculos com maior tamanho, portanto o Peru pode ser
considerado um centro de origem e domesticacdo desta espécie (BRADSHAW, 2021).

A batata é conhecida por sua notavel capacidade de adaptagdo a uma ampla gama de
condi¢Bes ambientais, incluindo regiGes andinas de até 4500 metros de altitude, onde geadas,
condigdes semidesérticas e desérticas ocorrem frequentemente, alem disso, essa espécie se
espalhou como cultura por todo o mundo, adaptando-se a maioria das zonas agroecologicas
(BRADSHAW; RAMSAY, 2009; FAOSTAT, 2021). No Brasil a batata é cultivada
principalmente nos estados de Minas Gerais, Parana, Sdo Paulo e Rio Grande do Sul em
altitudes desde 300 até 1700 metros acima do nivel do mar, contemplando diferentes condicdes
edafoclimaticas (IBGE, 2020).

Considerando as caracteristicas morfologicas da espécie, em geral, a altura da planta
pode variar de 0,40 a 1,40 m de altura, possui caules geralmente alados, pubescentes ou glabros,

com coloracao que varia do verde ao roxo, apresentando folhas imparipenadas e alternadas. A
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raiz forma um sistema fibroso com auséncia de raiz principal e geralmente se desenvolve nos
primeiros 20 cm de profundidade estendendo-se lateralmente de 30 a 60 cm, as flores sdo
hermafroditas dispostas em inflorescéncias que possuem de 4 a 25 flores, e podem apresentar a
cor branca, rosa, roxa ou azul, com diferentes intensidades de cor (HUAMAN; SPOONER,
2002; ROMAN; HURTADO, 2002).

No processo de fecundacdo, o ovario se desenvolve e se torna um fruto do tipo baga,
cuja forma pode variar de esférica a conica, sua cor geralmente é verde e em algumas variedades
pode apresentar areas pigmentadas. O fruto contém inimeras sementes podendo chegar a mais
de 200 dependendo da fertilidade de cada cultivar, essas sdo de tamanho pequeno (1.000-1.500
sementes/grama) e de formato ovalado (INOSTROZA; MENDEZ; SOTOMAYOR, 2009)

A batata pode se reproduzir por sementes, porém é frequentemente propagada de forma
vegetativa, obtendo-se "batatas-semente” que sdo tubérculos contendo gemas que produzem um
caule aéreo, onde se desenvolve a ramificagdo a partir das gemas axilares das folhas inferiores,
essa ramificacdo vai parar seu crescimento para dar lugar ao acimulo de substancias de reserva
nas areas proximas ao apice, esse processo € chamado de tuberizacéo e termina com a formacéo
da periderme (GIL et al., 2017).

Segundo Romén e Hurtado (2002) as fases fenoldgicas do cultivo da batata com
propagacao vegetativa sdo divididas em: emergéncia, com inicio de 10 a 12 dias apds o plantio;
desenvolvimento simultdneo da folhagem e raizes, de 20 a 30 dias; floracdo, que pode ser
indicativa em alguns genotipos do inicio da tuberizagdo, e que ocorre de 30 & 60 dias ap6s do
plantio, com duracdo de aproximadamente 30 dias; e por fim, a maturidade fisiologica,
ocorrendo aproximadamente de 75 a 120 dias em genotipos precoces e tardios, respectivamente.

2.2 Caracterizacdo da diversidade genética

Segundo Nuriez e Escobedo (2015) fazer uma caracterizacdo de genoétipos consiste em
determinar suas caracteristicas particulares para diferencia-lo claramente de qualquer outro.

A caracterizagdo tem multiplos objetivos entre os quais estdo: a identificacdo dos
gendtipos para sua alocagdo em grupos homogéneos, o estudo cientifico da diversidade genética
e suas inter-relacbes, o desenho de estratégias de conservacdo, a gestdo de bancos de
germoplasma através da eliminacdo de gendtipos duplicados, a busca de marcadores de
caracteres de interesse agrondémico, e a selecdo de genitores nos programas de melhoramento
genético (GUZMAN; ENGELS; RAO, 2005; GONZALEZ, 2001).
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A coleta de informagfes dos genotipos vegetais através da caracterizacdo fenotipica
fornece informagdes valiosas para melhorar 0 manejo de gendtipos e identificar variabilidade
genética, 0 que auxilia na tomada de decisdes sobre a multiplicacdo e conservacdo de alelos de
interesse, promovendo a preservacdo e otimizacdo de programas de melhoramento genético,
além que permite identificar cruzamentos promissores para gerar genotipos de alto rendimento
e qualidade (GUZMAN; ENGELS; RAO, 2005;TEMESGEN, 2021; SINGH; RAIGAR;
CHAHOTA, 2022).

A caracterizacao de genotipos pode ser realizada por diferentes praticas, tanto por meio
da deteccao de diferencas com marcadores moleculares de DNA, quanto por meio de uma lista
tradicional de descritores morfolégicos e agrondmicos (AGUILERA et al., 2019; CRUZ;
FERREIRA; PESSONI, 2020). Esse processo requer descritores que ajudem a diferenciar e
expressar a caracteristica de forma mais precisa e uniforme, contribuindo para a simplificacédo
do processo de classificacdo, armazenamento, recuperacdo e utilizagdo da informagéo
(FRANCO; HIDALGO, 2003).

Os descritores de caracterizacdo permitem uma discriminacdo facil e rapida entre
fenotipos para caracteres de alta herdabilidade e facil deteccdo visual, enquanto que os
descritores de avaliacdo necessitam de métodos experimentais especiais para serem avaliados
e podem envolver métodos complexos de caracterizacdo molecular (IPGRI, 2003; ALERCIA,
2011).

Para estudos de diversidade genética tém sido utilizadas medidas de dissimilaridade com
base em informacGes obtidas de varidveis quantitativas continuas ou discretas, variaveis
qualitativas binarias e/ou variaveis qualitativas multicategéricas (DARLINGTON; HAYES,
2017; CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020).

Os caracteres que compdem a caracterizacdo fenotipica geralmente estéo relacionados
a descricdo morfoldgica da planta e sdo chamados de descritores morfologicos, que sdo
agrupados em botanicos, taxondmicos e morfo-agrondmicos (FRANCO; HIDALGO, 2003).

2.2.1 Caracterizacdo morfo-agronémica

A caracterizacdo morfologica € uma atividade que otimiza 0 manejo e a conservagao
dos recursos genéticos, a partir da identificacdo, descricao e diferenciacdo de gendtipos de uma
mesma espécie com a coleta de caracteres qualitativos e quantitativos para gerar uma estimativa
inicial da variabilidade entre genétipos (BURLE; OLIVEIRA, 2010). Os descritores séo

caracteristicas que se apresentam bastante estaveis em diferentes condi¢cdes ambientais, que
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permitem que os individuos sejam identificados (GOMEZ, 2014), e sdo registrados por meio
de escalas de notas. Os caracteres qualitativos geralmente sdo binarios, ordinais ou nominais,
engquanto que quantitativos geralmente sdo discretos ou continuos (FRANCO; HIDALGO,
2003).

Alguns exemplos de caracteres sdo aqueles relacionados a forma e cor dos principais
6rgdos da planta, habito de crescimento, tipos de ramificacdo, bem como os relacionados aos
componentes da produtividade que originam informacdes para conhecer o potencial produtivo
das cultivares (FRANCO; HIDALGO, 2003 ; IICA, 1996). Segundo Figas et al. (2018) os
descritores morfoldgicos sdo muito Uteis para a determinacdo da diversidade, ja que contribuem
na discriminacéo das cultivares.

Para o cultivo da batata existem varios descritores morfologicos baseados
principalmente nas caracteristicas do tubérculo, caule, folha, flor, fruto, entre outros fornecidos
por entidades como o Conselho Internacional de Recursos Genéticos Vegetais (IBPGR), que
define critérios de classificacdo para cada uma das caracteristicas presentes na variabilidade
fenotipica das cultivares (IBPGR, 1991).

Gomez (2014) demonstrou que para batatas existem extensas listas de caracteristicas a
serem avaliadas, mas aquelas que mais contribuem para os programas de melhoramento devem
ser priorizadas e geralmente sdo avaliadas em varios estagios: crescimento e desenvolvimento,
floracdo, frutificacdo, colheita e/ou brotacdo. Os agricultores tradicionalmente identificam as
diferentes cultivares principalmente por meio de caracteristicas facilmente observaveis do
tubérculo, como cor e forma, e outras no campo, como o formato da folha, além disso,
costumam classificar a batata de acordo com o tamanho e segundo a finalidade da seguinte
forma: grande para o mercado, médio para semente e pequeno para consumo doméstico
(BINIAM et al., 2014).

Atraveés da caracterizacdo morfoldgica e agronémica e da aplicacdo de diversas medidas
para estimar a diversidade em um grupo de gendtipos avaliados, torna-se mais simples
identificar parentais promissores no desenvolvimento de caracteristicas de interesse o que €
crucial na orientacdo de cruzamentos e na selecdo de combinacdes genéticas favoraveis (CRUZ;
FERREIRA; PESSONI, 2020).

2.3 Técnicas para estimar a diversidade

A diversidade genética dos recursos vegetais a serem explorados em programas de
melhoramento genético pode ser prevista principalmente por meio de dois métodos: o de

natureza quantitativa, através da realizacdo de analises dialélicas ou atraves de métodos
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preditivos que quantificam as diferencas morfoldgicas, fisiolégicas ou moleculares entre
gendtipos em medidas de dissimilaridade (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020; KANAKA et
al., 2023).

Para identificar a divergéncia genética entre individuos podem ser utilizadas medidas
de dissimilaridade ou similaridade (REGAZZI; CRUZ, 2020; FUCHS; DI LASCIO;
DURANTE, 2021).

Existem diversas técnicas para medir a dissimilaridade entre individuos ou populaces.
Duas medidas amplamente utilizadas séo a distancia euclidiana e a distancia de Cole-Rogers.
A distancia euclidiana é baseada no teorema de pitagoras, porém aplicada a inimeros eixos
ortogonais, e tem sido amplamente utilizada entre os gendtipos nos estudos de diversidade
(GOWER, 1982 ; CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020; PALACIO; APODACA,; CRISCI,
2020).

Devido a sua natureza nominal, os caracteres multicategéricos dificultam a classificacéo
dos gendtipos, para os quais uma medida adequada seria o indice de dissimilaridade de Cole-
Rodgers modificada, que considera a coincidéncia e discordancia de valores nas varias
categorias de uma mesma variavel multicategorica, facilitando os estudos de similaridade e
dissimilaridade (COLE-RODGERS; SMITH; BOSLAND, 1997; CRUZ; FERREIRA,
PESSONI, 2020).

Ap0Gs obter as estimativas de distancia entre todos os pares de genotipos, torna-se mais
facil realizar a visualizacéo e anélise dos dados por meio da aplicacdo de um procedimento de
agrupamento ou representacdo gréafica (PRIYADARSHAN, 2019). Assim a analise das
diferencas dos valores fenotipicos entre individuos pode ser realizada por meio de técnicas
multivariadas, que podem contribuir para a identificacdo dos genitores ou grupo de genitores
adequados ao cruzamento (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020).

2.4 Aplicacdo de métodos multivariados para o estudo da diversidade

As andlises multivariadas reinem diversos métodos estatisticos em que se analisa um
grande numero de caracteres de cada individuo simultaneamente, permitindo principalmente a
descricdo dos gendtipos, o estudo da relacédo entre as variaveis, a quantificacdo da associacédo
entre os individuos, e o agrupamento dos individuos em relagdo ao conjunto de variaveis
(FRANCO; HIDALGO, 2003;SANTOS, 1994; RAMARDI, 2002). Geralmente as
metodologias multivariadas séo baseadas nos conceitos de distancia e dependéncia linear, onde,

a partir das distancias entre pares de dados multivariados € possivel inferir sobre semelhancas
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e diferencas das observagdes (BALZARINI et al., 2015). Para Regazzi e Cruz (2020) as
principais vantagens da analise multivariada consistem na utilizacéo conjunta das variaveis e
na geracdo de uma estrutura de classificacdo dos individuos.

Os métodos multivariados podem ser classificados principalmente em analise de
agrupamento e métodos de reducdo de dimensionalidade (VICINI et al., 2018). Nos métodos
de reducéo de dimensionalidade, é gerada uma representacdo grafica do conjunto de dados dos
gendtipos em uma dimensionalidade reduzida, em que as distancias entre os pontos refletem as
diferencas originais dos dados, um exemplo disso é a andlise de coordenadas principais (PCoA)
que foi inicialmente proposta por Torgerson (1958) e Gower (1966), a qual tem se mostrado
eficiente para a representacdo da diversidade genética (PRIYADARSHAN, 2019;
SANT’ANNA et al., 2020).

Por sua vez, a analise de agrupamento tem como objetivo principal fornecer uma
estrutura de classificacdo a partir da qual seja possivel identificar a existéncia de grupos de
amostras, populagdes ou individuos semelhantes entre si e diferentes dos elementos dos demais
grupos, ou seja, onde a maioria da diferenca é encontrada entre 0s grupos gerados e sua
classificacdo pode obedecer a leis naturais ou qualquer conjunto de caracteristicas comuns aos
acessos (FRANCO; HIDALGO, 2003; WINZER et al., 2010; CRUZ; MEDEIROS; PESSONI,
2020 ; REGAZZI; CRUZ, 2020)

Segundo Cruz, Medeiros e Pessoni (2020), na analise de agrupamento existem
abordagens particulares, dentre as quais estdo as técnicas que geram dendogramas e sdo
divididas em duas fases, na primeira é obtida a matriz de distancia com medidas de similaridade
ou dissimilaridade entre os pares de elementos e na segunda sdo gerados grupos por meio de
processos de aglomeracdo ou divisdo, e as técnicas onde a partir das etapas da analise 0s
individuos podem se deslocar para fora ou dentro do mesmo grupo e de outros grupos. Portanto,
as técnicas de agrupamento podem ser caracterizadas pela sumarizacdo das informacGes das
observacdes que compdem a matriz de dissimilaridade (REGAZZI; CRUZ, 2020).

Os métodos de agrupamento que contém medidas de distancia podem ser divididos em
hierarquicos e ndo hierarquicos. Os ndo hierarquicos sdo caracterizados por dividir o conjunto
de tratamentos em um ndmero pré-selecionado de conglomerados sem representar uma
estrutura hierdrquica (DILLON; GOLDSTEIN, 1987; SIEGMUND; LAIRD; LAIRD-
OFFRINGA, 2004 ; PALACIO; APODACA; CRISCI, 2020) e métodos hierarquicos, agrupam
0S genotipos através de um processo repetitivo até que seja construido um dendrograma ou
diagrama de arvore e cujo principal interesse ndo esta no nimero de grupos formados, mas sim
em cada um dos ramos que sdo obtidos (CRUZ; MEDEIRQOS; PESSONI, 2020 ; FRANCO;
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HIDALGO, 2003). Além disso, sdo baseados em medidas de similaridade ou dissimilaridade
em que os individuos subordinados fazem parte de um grupo maior ou inclusivo (PALACIO;
APODACA,; CRISCI, 2020).

Os principais métodos hierarquicos sdo 0 método do vizinho mais préximo, o0 método
UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Averages) o método do centroide
e 0 método da variancia minima de Wars, todos sdo baseados na matriz de distancias, buscando
percorrer todos os dados originais (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020).

Em estudos de diversidade genética é comumente utilizado o método UPGMA que
emprega um algoritmo de agrupamento sequencial, no qual as relagdes sdo construidas em
ordem decrescente de similaridade gerando passo a passo um dendrograma com o calculo
repetitivo de novas distancias, usando a média das distancias entre um ponto de dados simples
e 0s constituintes do ponto de dados composto até que todos os pontos de dados sejam incluidos
(GARCIA; PUIGBO, 2002). Segundo Cruz, Medeiros e Pessoni (2020) o método UPGMA tem
uma vantagem sobre os demais métodos porque considera médias aritméticas das medidas de
dissimilaridade por valores extremos entre os elementos considerados.

Um dos métodos ndo hierarquico mais comumente utilizado em estudos de diversidade
de diferentes espécies € 0 método de otimizacdo de Tocher (LIMA et al., 2020; CHANDRA
REDDY etal., 2022; KUMAR et al., 2023) em que a representacao da matriz de dissimilaridade
comeca com a identificacdo do par de individuos mais similares, os quais formam o grupo
inicial e a partir do qual novos individuos sdo adicionados ao grupo se a distancia média dentro
do grupo for menor do que a distancia média entre grupos (CRUZ; FERREIRA; PESSONI,
2020; KUMAWAT; SHAHI; KUMAR, 2020).

A obtencéo de informacdes precisas do grau de diversidade genética, desempenha um
papel fundamental ao auxiliar o melhorista na escolha criteriosa dos genitores divergentes para
serem utilizados em cruzamentos intencionais com o alvo de explorar a heterose (UGWUEZE,
2020; SINGH et al., 2021). Porém, quando se desconhece as informacdes de parentesco e se
cruzam individuos estreitamente aparentados, além de reduzir a probabilidade de produzir vigor
hibrido, aumenta-se o risco de acumulo de alelos recessivos prejudiciais, podendo conduzir a
depressdo endogamica, 0 que acontece comumente na batata (LIAN et al., 2019; MUTHONI;
SHIMELIS; MELIS, 2019; ZHANG et al., 2019).

E por isto que as informacBes de parentesco complementam a determinacdo dos
melhores gendtipos ou grupos de gendtipos, que serdo incluidos em futuros ciclos seletivos para
obtencdo de hibridos superiores com caracteristicas desejaveis (TEMESGEN, 2021;
WIBOWO; MARTONO, 2022). A adocdo do coeficiente de parentesco é uma alternativa de
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facil implementacdo para estimar a dissimilaridade genética entre um grupo de genétipos, desde
que existam informac0es referentes a sua genealogia (VIEIRA et al., 2005). Além disso podem
ser geradas informacfes uteis, no planejamento de cruzamentos (HALLAUER; CARENA,;
MIRANDA, 2010). Segundo Silveira et al. (2015), o uso de distancias genéticas baseadas em
dados morfo-agrondmicos, juntamente com dados de relacionamento entre genoétipos, é

recomendado para obter uma melhor identificagéo de potenciais genitores.
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RESUMO

A batata é considerada umas das espécies mais cultivadas no mundo, sendo importante para a
seguranca alimentar e nutricional da populacdo. Além disso, sua ampla variabilidade genética
proporciona diversos recursos genéticos para os programas de melhoramento, que atuam na
obtencdo de cultivares com fen6tipos desejaveis. Assim, 0 objetivo deste trabalho foi estimar a
diversidade genética de um painel de clones avancados de batata, baseando-se na caracterizacdo
morfo-agronomica sob condi¢des tropicais. O experimento foi conduzido durante a safra de
inverno e a safra de verdo no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnoldgico da
Universidade Federal de Lavras- Fazenda Muquém, situado no municipio de Lavras-MG.
Foram avaliados caracteres morfo-agrondmicos para 141 clones do programa de melhoramento
genético de batata e duas cultivares comerciais. Com os dados obtidos realizou-se uma analise
descritiva para os caracteres avaliados, e posteriormente estudou-se a divergéncia genética por
meio das técnicas de agrupamento de Tocher e Unweighted Pair-Group Method using
Arithmetic Averages, bem como por meio da técnica de coordenadas principais. Apés selecao
do método mais promissor, os grupos formados foram classificados quanto a aptiddo potencial
e foi estimado o coeficiente de parentesco (CP) médio entre e dentro de grupos. Os resultados
mostraram diferencas significativas entre 0s genotipos para todas as caracteristicas
agrondémicas, além disso, 0s agrupamentos gerados pela técnica de Tocher foram eficazes para
representar a dissimilaridade entre os genétipos, alocando-os em 32 e 38 grupos diferentes para
a safra de inverno e verdo. Foram obtidos baixos valores de CP entre 0s grupos para cada
aptiddo. Assim, a partir do uso de dados morfo-agronémicos, junto com as distancias genéticas
na analise da diversidade e complementadas com informacgfes do CP, se revelou a ampla
diversidade genética dos clones avaliados, fornecendo informacgées de interesse para futuros
programas de selecdo e recombinacdo, visando obtencdo de genotipos com caracteristicas
ideais, tanto para 0 consumo in natura, como para a industria do processamento.

Palavras-chave: Solanum tuberosum. Teécnicas multivariadas. Caracterizacdo morfo-
agrondmica.
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1 INTRODUCAO

A batata é amplamente cultivada em todo o mundo, ocupando uma area de cerca de 24
milhdes de hectares, nos quais acumula uma producdo de aproximadamente 470 milhdes de
toneladas (FAOSTAT, 2021). Sua importancia reside no fato de ser uma cultura versatil que
contribui para a seguranca alimentar, desempenhando um papel importante na alimentacéo
nutritiva e balanceada da populacdo (HAAN et al., 2019; DEVAUX et al., 2021; ZHAO et al.,
2023). O aumento da renda e a crescente ampliacédo da fronteira urbana, promovem uma maior
necessidade de alimentos processados e que sejam facilmente encontrados nos supermercados,
razao pela qual, e devido as propriedades fisicas, quimicas e sensoriais da batata, torna-la uma
cultura valiosa para seu uso como matéria-prima essencial na industria de alimentos
processados (ZHANG et al., 2017; DEVAUX et al., 2021).

A batata se destaca por seu curto periodo de maturacao e sua capacidade de adaptagéo
a diferentes condigdes ambientais (DEVAUX et al., 2021). No entanto, baixas temperaturas e
um fotoperiodo curto favorecem o crescimento e desenvolvimento dos tubérculos, ja em
condicgdes contrarias, seu rendimento e qualidade se reduzem drasticamente, o que afeta seu
potencial de armazenamento e processamento industrial (HAVERKORT; VERHAGEN, 2008).
Porém, a resposta a fatores limitantes bioticos e abidticos, pode variar de acordo com o genotipo
utilizado (AVILA-VALDES et al., 2020), o que aumenta as possibilidades de adaptacdo da
cultura a ambientes cujas condi¢Bes ndo séo favoraveis. Varios estudos tém confirmado que a
batata € uma espécie com alta diversidade genética, especialmente por sua natureza poliploide
(SOTO et al., 2013; WANG et al., 2017; JANSKY; SPOONER, 2017; HAAN et al., 2019;
SPANOGHE et al., 2022; NIGUSSIE et al., 2023).

Desde os primeiros dias da agricultura, a diversidade genética tem sido essencial no
processo de melhoramento vegetal, que por meio da recombinacéo e selecdo do melhorista,
fornece o material genético necessario para a obtencdo de novas cultivares com a capacidade
de atender as necessidades de produtores e consumidores (SWARUP et al., 2021). Assim, para
0 sucesso dos programas de melhoramento é necessaria a existéncia de divergéncia genética, a
qual contribui na selecdo cuidadosa dos genitores e uma orientacdo aprimorada dos
cruzamentos, buscando aumentar a complementaridade e potencializar a heterose (CRUZ;
FERREIRA; PESSONI, 2020; TEMESGEN, 2021). A caracterizacdo de genotipos por meio de
caracteres agronémicos e morfologicos tem se mostrado eficiente na estimativa da diversidade
genética entre cultivares (MOULIN et al., 2014). Na batata, a identificacdo de caracteristicas

morfoldgicas diferentes tem permitido a distingdo de cultivares (HUAMAN, 2008;
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MANKOWSKA; ZARZYNSKA; NASCIMENTO, 2022), além disso, o formato do tubérculo
tem sido importante na identificacdo e separacdo de cultivares e distingdo em segmentos
especificos do mercado atingindo as exigéncias dos consumidores e promover Seu
processamento industrial (ZHAO et al., 2023).

Existe uma grande variedade de técnicas disponiveis para avaliar a diversidade genética
entre gen6tipos (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020). Utilizando informacdes fenotipicas, e
a partir de medidas de dissimilaridade sdo geradas matrizes de distancias entre pares de
individuos (AGUILERA et al., 2019). A partir das matrizes geradas e pelo uso de técnicas de
agrupamento e de analise da variabilidade em uma dimens&o reduzida, s&o revelados padrées e
relacbes entre 0s gendtipos (ZUUR; LENO; SMITH, 2007; CRUZ; FERREIRA; PESSONI,
2020), que servem para resumir as informacdes e formar grupos (MENESES, 2019). Além
disso, informacdes de parentesco complementam a determinacdo dos melhores genotipos ou
grupos de genotipos, que serdo incluidos em futuros ciclos seletivos para obteng&o de hibridos
superiores e recombinantes com fendtipos desejaveis (TEMESGEN, 2021; WIBOWO,;
MARTONO, 2022).

Por tanto, uma identificacdo preliminar dos genotipos e sua potencialidade no programa
de melhoramento, permite orientar de maneira mais adequada os cruzamentos, além da selecao
genitores promissores, reduzindo o tempo e recursos destinados na obtencdo de novas
cultivares. Assim, o objetivo deste trabalho foi estimar a diversidade genética de um painel de
clones avangados de batata sob condicGes tropicais, visando a identificagdo de potenciais

genitores.

2 MATERIAL E METODOS

2.1. Clones avaliados

Foram avaliados 141 clones oriundos do programa de melhoramento de batata da
Universidade Federal de Lavras (PROBATATA/UFLA) junto com duas cultivares comerciais.
Os 141 clones foram originalmente selecionados de 96 familias clonais (cruzamentos
biparentais), obtidas entre os anos de 1993 e 2015 (Tabela 1). Em geral, esses clones foram
previamente selecionados para caracteres de produtividade de tubérculos, gravidade especifica
dos tubérculos, tolerdncia ao calor, resisténcia a podriddo mole e resisténcia aos virus PVX e
PVY (LAMBER; PINTO; CICERO, 2006; BENITES, 2007; ASSIS, 2007; SIMON; PINTO;
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LAMBERT, 2009; TEIXEIRA, 2009; OLIVEIRA, 2011; GUEDES, 2014; CAVALLIN, 2016;

TORRES, 2016; BASTOS, 2019).

A genealogia dos clones avaliados é apresentada no apéndice A.

Tabela 1- Grupos de clones avaliados na safra de inverno e verdao, nimero total de familias e
numero total de clones de batata para cada grupo, com seu respectivo ano de

obtencéo.

Grupo Familias Clones Ano de obtencgéo
NES 1 2 1993
CBM 8 9 1996
SR1 3 3 2002
GSI 3 4 2003
RVS 2 2 2003
DGN 3 3 2004
GRO 3 3 2004
SR2 3 5 2004
DSM 1 1 2005
CTB 10 12 2006
CMA 6 6 2007
CLO 1 1 2010
GMR 10 13 2010
IND 5 8 2010
IRF 9 22 2010
SR3 5 7 2010
VNS 2 3 2011
MLG 11 15 2012
TSB 10 22 2015
Total 96 141

Fonte: Do Autor (2023)

2.2. Descricao dos experimentos de campo

Foram estabelecidos dois experimentos em safras contrastantes em relagdo ao estresse

por calor, safra das adguas 2022 (verdo) e safra de inverno 2022. Os experimentos foram

conduzidos no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnologico da UFLA, localizado no

municipio de Lavras — MG, 21°14°43” latitude Sul e 44°59°59” longitude Oeste, com uma

altura de 919 metros acima do nivel do mar. Para cada experimento, foram avaliados os 143

clones descritos na secdo 2.1, sob o delineamento parcialmente repetido (p-rep) aumentado
(CULLIS; SMITH; COOMBES, 2006; WILLIAMS; PIEPHO; WHITAKER, 2011) com 21%
das parcelas ocupadas com tratamentos repetidos (pn = 21%) (CULLIS; SMITH; COOMBES,

2006).
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As parcelas experimentais foram constituidas de 5 plantas com espacamento de 0,3 m
entre plantas e 0,8 m entre linhas. Os tratos culturais foram realizados conforme a
recomendac3o para o estado de Minas Gerais (BOREM; NICK, 2017). Para a preparacéo do
solo utilizou-se aracdo, gradagem e enxada rotativa. A adubacéo foi realizada com 1500 kg.ha
Ldo fertilizante formulado 08-28-16 (N-P20s-K20) no momento do plantio, e 30 a 40 dias apds
o plantio foi feita a adubacdo de cobertura com 200 kg.ha? de sulfato de amonio. Quando
necessario, foi efetuada a irrigacdo por aspersao para suprir a demanda hidrica da cultura.

A avaliacdo morfoldgica dos gendtipos foi realizada para as caracteristicas da planta:
habito de crescimento (HC), cor do caule (CC), cor das flores (CF), asas (AS) e cobertura de
folhagem (CH), de acordo com os descritores propostos por IBPGR (1985), Huaman (2008) e
Gomez (2014). Para as caracteristicas do tubérculo: textura da periderme (TP), formato de
tubérculo (FT), profundidade das gemas vegetativas (PV), coloracdo da polpa (CP) e coloragédo
da pele (CT), utilizando os descritores de Guedes et al. (2020) (Tabela 2). A porcentagem de
tubérculos com presenca de disturbios fisiolégicos (DF) foi obtida por meio da relagdo do
numero de tubérculos com presenca de desordens fisiologicas (embonecamento, coracdo oco,
mancha chocolate e rachadura) com o namero total de tubérculos avaliados.

Para os caracteres agrondémicos foram avaliados: ciclo (CL), teor de massa seca (TMS,
%), produtividade total de tubérculos (PTT, t.ha) e a porcentagem de tubérculos gratdos (PG).
Para CL foram quantificados o nimero de dias desde o plantio até que pelo menos duas plantas
na parcela estiveram em senescéncia completa. O TMS foi calculado utilizando a balanca
hidrostatica para determinar as massas dos tubérculos no ar e na agua, para obter a gravidade
especifica (GE) [GE = massa de tubérculos no ar / (massa de tubérculos no ar - massa de
tubérculos na agua)], e por meio da expressao: -217,2 + (221,2 x GE) proposta por Schippers
(1976), realizou-se a conversao para massa seca.

Para a PTT, foi registrada a producdo de tubérculos para a area de 1,2 m? e depois
convertida para t.ha, e com aqueles tubérculos que apresentaram um didmetro transversal
superior a 45 mm, foi calculada a PG para cada genotipo avaliado.

Os clones foram classificados quanto a sua aptiddo considerando os dados de TMS e FT
com base nos dados da safra de inverno em: in natura (TMS < 20,6, FT: > 3), pré-fritas (TMS
> 20,6 e<22,8; FT > 3), chips (TMS > 22,8, FT < 3) (SCHIPPERS, 1976; GENET, 1992) e
aqueles que estdo fora dos limites foram classificados em uma categoria identificada como
“outra” (GENET, 1992).



41

Tabela 2- Descritores morfoldgicos na avaliacdo de planta e tubérculo e as notas para cada descritor.

DESCRITORES MORFOLOGICOS

Caracteristicas da parte aérea

Nota CF Nota CC Nota CH Nota HC Nota AS

1 Branca 1 Verde 1 Muito escaso 1 Ereto 1 Ausente

2 Vermelho rosa 2 Predominantemente verde 2 Escasso 2 Semi-ereto 2 Reta

3 Vermelho roxo 3 Verde-manchas pigmentadas 3 Moderado 3 Decumbente 3 Ondulada

4 Azul claro 4 Pigmentado-manchas verdes 4 Bom 4 Prostrado 4 Dentada

5 Azul roxo 5 Pigmentado 5 Denso

6 Lilas 6 Vermelho

7 Roxo 7 Roxo

8 Violeta

Caracteristicas do tubérculo

Nota TP Nota PV Nota CT Nota CP Nota FT

1 Aspera-fosca 1 Muito profundas 1 Creme 1 Branca 1 Redondo

2 Aspera 2 Profundas 2 Bege claro 2 Amarela Clara 2 Redondo-ovalado
3 Fosca 3 Ligeiramente profundas 3 Vermelhoclaro 3 Amarela média 3 Oval

4 Lisa 4 Ligeramente Superficiais 4 Vermelho 4 Creme 4 Oval-alongado
5 Lisa-brilhante 5 Superficiais 5 Vermelhoclaro 5 Amarela Escura 5 Alongado

Caracteristicas morfoldgicas de planta e tubérculo. HC (Habito de crescimento), CC (Cor do caule), CF (cor das flores), AS (asas), CH (cobertura
de folhagem), TP (Textura da periderme), FT (formato de tubérculo), PV (profundidade das gemas vegetativas), CP (coloracdo da polpa), CT
(Coloracdo da pele).

Fonte: Do Autor (2023)
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2.3. Analises estatisticas

Com os caracteres morfo-agrondmicos, primeiramente foi realizada uma analise
descritiva geral, onde foram obtidas as médias para cada carater com a respectiva amplitude
dos dados. Para cada variavel estimou-se o desvio padrdo [DP = V( Z(x - )2/ (n - 1)], em que x
correspondeu a cada uma das observac@es fenotipicas; x é a média geral; n é o numero total de
clones. Foi obtida a correlacdo da matriz de dissimilaridade de cada caracter individual com sua

respectiva matriz de dissimilaridade, da parte aérea, tubérculo ou agronémicos (rp).

2.3.1. Dissimilaridade via caracteres multicategdricos

Os caracteres morfoldgicos de planta e tubérculo descritos na secdo 2.2., foram
convertidos em varidveis binarias, sendo essas submetidas a analise de divergéncia genética.
Como medida de dissimilaridade foi utilizada a distancia de Cole-Rodgers modificada (COLE-
RODGERS; SMITH; BOSLAND, 1997), onde a dissimilaridade entre os genotipos é dada por
dii'=[ (Dj) / Cpj + Dj) ], em que dii" é a dissimilaridade entre os genotipos i e i’; Dj é o nimero
de discordancias entre categorias para a j-ésima variavel e Cpj é o niumero de concordancias

envolvendo a presenca de categoria no par de gendtipos.

2.3.2. Dissimilaridade via Caracteres agrondémicos

Cada um dos caracteres agrondmicos descritos na se¢do 2.2., foram submetidos a analise

de variancia individual por meio do modelo linear misto, descrito na equacao (1).

y =1l + Xete + ZbUb + € 1)

Em que y € o vetor de observacgdes fenotipicas; p € o intercepto associado a um vetor de
uns 18> em N representa o nimero de parcelas; Tc €V é o vetor de efeitos fixos de clones
associado a matriz de incidéncia Xc N *¢) | em que ¢ é o nmero de clones; u» ®*V é o vetor de
efeitos aleatorios de blocos associado & matriz de incidéncia Z» N *®, em que b é o nimero de
blocos; e é o vetor de erros aleatérios, com e ~ N(0 a2, In).

A significancia indicada pelo teste F-Snedecor a 5% de probabilidade para o efeito dos
tratamentos, foi adotada como critério para a manutencdo das caracteristicas nas abordagens

multivariadas subsequentes.
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Apos a realizacdo das anélises individuais foram obtidos os vetores de médias ajustadas
de clones (2).
Ye=Let (2)
Em que: yc ©* 1V ¢ o vetor de médias ajustadas de clones; Lc ©* ¥ é uma matriz de
coeficientes de combinacdes lineares para estimar as médias ajustadas de clones, sendo N: 0
namero de efeitos no vetor T, sendo t = (u, tc, Tb) para cada analise individual.
Para a obtencdo da matriz de dissimilaridade, as médias para cada carater em cada safra

foram padronizadas (3).
Xij_ X'j

- 3)

P _
Em que Xl?'} e 0 dado padronizado do i-ésimo tratamento no j-ésimo carater, sendo X;; o dado

observado do i-ésimo tratamento no j-ésimo carater; )?j media do carater e o; 0 desvio padrao
do j-ésimo carater.
A matriz de dissimilaridade entre os tratamentos foi estimada pela distancia euclidiana

média padronizada obtida pela expresséo:

1
diy = J;Z;(XZ'} - Xﬁj)z 4)
Em que dii € a medida de dissimilaridade sendo n o numero de caracteres avaliados e

XZ. é 0 dado padronizado no i-ésimo tratamento em referéncia a j-ésima caracteristica.

Ap0ds a obtencdo das matrizes de dissimilaridade individualmente para cada conjunto de
caracteres (agronémicos e morfoldgicos), foram obtidas as respectivas matrizes padronizadas e
as mesmas foram somadas, obtendo-se outra matriz de dissimilaridade (geral), a qual foi

comparada com as matrizes originais.

2.3.3. Analise de agrupamento e dimensionalidade

Para andlisar a variabilidade dos dados em uma dimensdo reduzida, foi realizada a
analise de coordenadas principais (PCoA) utilizando as respectivas matrizes de dissimilaridade
para cada grupo de caracteres.

Para a analise de agrupamento dois metodos foram utilizados: o0 método de otimizag&o
de Tocher, no qual se maximiza as divergéncias entre os clones de grupos diferentes (CRUZ;
FERREIRA; PESSONI, 2020) e o método UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using
Arithmetic Avarages) no qual um dendrograma € construido passo a passo utilizando um

algoritmo de agrupamento sequencial com relagBes inferidas em ordem crescente de
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dissimilaridade (GARCIA; PUIGBO, 2002), onde a distancia entre o tratamento k e um grupo
formado pelos tratamentos i e j vai ser dada por:

deijye = média (dy; dye) = 2 (5)

Para avaliar a correspondéncia entre a matriz de dissimilaridade e os agrupamentos
gerados pelos dois métodos, foi calculado o coeficiente de correlagdo cofenética (SOKAL,;
ROHLF, 1962). Foi obtida a correlacdo da matriz de dissimilaridade de cada tipo de caracter (a
parte aérea, tubérculo e agronémicos) com matriz de dissimilaridade geral (rp-). Além disso,
por meio das informacdes genealdgicas dos clones avaliados foi construida a matriz de
parentesco aditivo poliploide e foram extraidas informagdes sobre os coeficientes de parentesco
entre os grupos e dentro de cada grupo gerado pelo método selecionado (AMADEU et al.,
2016).

A matriz de parentesco aditivo é construida utilizando as informacdes da genealogia
para estimar as relacGes de parentesco entre os individuos. Essas relagdes genéticas sdo
expressas na forma de coeficientes de parentesco, que indicam a similaridade genética entre 0s
individuos.

Todas as analises foram realizadas por meio do programa R (R CORE TEAM, 2021)
com auxilio dos pacotes, AGHmatrix (AMADEU et al., 2022), MultivariateAnalysis
(AZEVEDO, 2022) e ggplot2 (WICKHAM et al., 2023), além do programa Echidna Mixed
Models (GILMOUR, 2021).

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Para os caracteres morfologicos multicategéricos avaliados, de modo geral houve maior
variabilidade na safra de verdo, com os maiores valores de desvio padrdo em comparagdo com
a safra de inverno. Além disso, os caracteres AS, CC e CH apresentaram as maiores diferencas
de variabilidade entre as duas safras (Tabela 3), possivelmente como resposta a influéncia das
altas temperaturas no verdo, as quais tendem a causar alteracbes no desenvolvimento e
coloracdo da parte 4rea na planta de batata (LAL etal., 2022; MANKOWSKA; ZARZYNSKA;
NASCIMENTO, 2022).

McCaukey e Evert (1988) afirmaram que, a medida que o caule da batata se desenvolve,
as asas se tornam cada vez mais pronunciadas, assim, uma maior variabilidade tanto de AS
quanto de CH no verdo, pode estar relacionada ao fato de que as condic¢des climaticas desta
safra contribuem na alteragdo da particdo de biomassa, favorecendo a translocacdo de
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fotoassimilados para a parte aérea, o que favorece o seu desenvolvimento em relagdo com a
safra de inverno (HASTILESTARI et al., 2018; LAL etal., 2022; ZHOU et al., 2023).

Lazarevic et al. (2022), avaliando o efeito de altas temperatura na cultura da batata,
constatou, que existem mudancas notaveis na morfologia da planta, principalmente em termos
de altura e alteracdo do teor de antocianina na parte aérea. Pesquisas tém demostrado que, sob
condicBes de estresse térmico ha um acumulo das espécies reativas de oxigénio (ROS),
resultando em danos oxidativo nas plantas (HASANUZZAMAN et al., 2020). Assim, como
resposta de defesa da planta sdo produzidas antocianinas que auxiliam na estabilizacdo das
membranas celulares, as quais produzem cores vermelhas, roxas e azuis, a partir da transcri¢cao
de genes que estdo envolvidos na sua biossintese a qual é mediada pela sinalizacdo de ROS
(NAING; KIM, 2021). Essa resposta bioquimica possivelmente contribui na geracdo da
variabilidade para CC durante a safra de verdo, onde foi observada uma maior incidéncia da
coloracdo roxa do caule em relagéo a safra de inverno.

Uma maior variabilidade na ocorréncia de DF nos tubérculos avaliados foi observada
na safra de verdo, com alguns genotipos apresentando 100% de incidéncia nos tubérculos
avaliados (Tabela 3). Zhou et al. (2023), pesquisando o efeito do estresse térmico na batata,
observaram que as altas temperaturas afetam negativamente o desenvolvimento dos tubérculos,
aumentando a presenca deformacdes e anormalidades.

A tuberizacdo da batata ¢ uma caracteristica poligénica complexa (SINGH; KUKREJA;
GOUTAM, 2020), e a presenca de disturbios fisioldégicos nos tubérculos abriga uma rede de
processos que ainda ndo estdo completamente compreendidos (THORNTON; OLSEN;
LIANG, 2020). Porem, é sabido que uma maior variabilidade de DF, pode estar associada a
modificagbes na expressdo génica nos genotipos, que levam a alteragfes nos processos
metabdlicos e da resposta celular, em decorréncia a exposicéo de periodos prolongados de alta
temperatura e umidade no solo, e alteracdo nutricional (SINGH; KUKREJA; GOUTAM, 2020;
THORNTON; OLSEN; LIANG, 2020), condi¢bes predominantes durante o verdo e que
restringem o bom desenvolvimento dos tubérculos.

Os maiores valores de rp para a safra de inverno, corresponderam para as caracteristicas
da parte aérea de CC e CT, enquanto, para a safra de verdo os maiores valores foram para a CF
e PV (Tabela 3). Destaca-se maior associacdo da diversidade medida em cada um desses
caracteres, em relacdo a diversidade geral para cada grupo de caracteres avaliados.

Os caracteres CC, CT e CF apresentam maior associacédo linear com a diversidade total,
isto relacionado aos diferentes padrGes de pigmentacdo gerados por uma possivel variabilidade

entre 0s gendtipos, com a presenca e distribuicdo de antocianinas nos diferentes érgédos da
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batata, uma vez que esses pigmentos demonstraram desempenhar um papel importante na
identificacdo da variabilidade genética da espécie (LI et al., 2019; STRYGINA; KOCHETOV;
KHLESTKINA, 2019; RIVEROS-LOAIZA et al., 2022). Dutta et al. (2022) reportaram
elevada variabiliadade no teor de antocianinas entre os diferentes genétipos avaliados.

Enquanto a associacéo significativa de PV em relacédo a diversidade total, pode ser um
indicador da resposta diferencial dos clones as condi¢fes de verdo. Essa safra exerce forte
pressdo sob a geracao nas alteragdes morfoldgicas do tubérculo, influenciando possivelmente
na diferenciacdo dos gendtipos atraves deste caracter (SINGH; KUKREJA; GOUTAM, 2020).

Em relacdo aos caracteres agrondémicos (Tabela 3), o efeito de clone foi significativo
(p<0,05) para todos os caracteres agrondmicos avaliados nas duas safras, sugerindo a existéncia
de variabilidade genética entre os clones, alem disso, a maior variabilidade é encontrada
predominantemente na safra de inverno. Em trabalhos anteriores, ja foi relatada a existéncia de
diferencas significativas entre genoétipos de batata para caracteres agrondmicos, onde por sua
vez identificaram uma importante influéncia do ambiente sobre essas caracteristicas
(TESSEMA; MOHAMMED; ABEBE, 2020; LENARTOWICZ; PIEPHO; PRZYSTALSKI,
2020; ZELEKE; ABEBE; GETAHUN, 2021).

As condicdes climaticas de inverno para a batata permitem uma maior diferenciacéo dos
individuos, possivelmente porque nessas condi¢Ges o potencial de cada gen6tipo em termos de
caracteres agrondmicos pode ser claramente expresso (RODRIGUEZ, 2010; KRAVCHENKO,
2019), o que pode ser verificado com maior média geral para a safra de inverno nos caracteres
MMTG, PTT, TMS e PG em relacdo a safra de verdo (Tabela 3). Na safra de verdo a batata se
desenvolve sob condicBes climaticas desfavoraveis, como altas temperaturas e umidades
relativas, que influenciam negativamente esses caracteres agrondmicos e podem reduzir
significativamente o rendimento e a qualidade dos tubérculos (OBIERO; MILROY; BELL,
2019; FRANCINI; SEBASTIANI, 2019; ZHOU et al., 2023).

A MMTG foi a caracteristica mais relevante em termos de rp tanto na safra de inverno
guanto na safra de verdo (Tabela 3), possivelmente pela influéncia significativa tanto das
condicBes climaticas contrastantes nas safras quanto pela contribuicdo da variabilidade na
constituicdo genética entre os genotipos avaliados (KRAVCHENKO, 2019; TESSEMA,
MOHAMMED; ABEBE, 2020).
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Tabela 3- Média, minimo (Min), maximo (Max), desvio padrdo (DP) e correlacdo da
dissimilaridade univariada com a multivariada (rp) para os caracteres de parte aérea,
tubérculo e agrondmicos dos clones avaliados na safra de inverno e vero.

Caracteres! .Inver,no : Veré,o
Média Min. Max. DP  rp Média Min. Max. pP rp
< AS 1,12 1 3 0,32 0,47 1,69 1 4 0,77 0,47
S CC 1,55 1 4 0,73 0,54 2,08 1 5 1,18 0,44
< CF 205 1 6 179 049
E CH 3,22 1 5 1,29 0,49 5,08 1 5 1,77 0,41
HC 2,24 1 4 0,70 0,52 2,24 1 5 0,68 0,46
CT 1,89 1 5 0,86 0,49 2,14 1 5 0,74 0,40
o CP 2,45 1 5 0,91 0,40
3 FT 3,25 1 5 0,81 0,47 3,20 1 5 0,84 041
2 DF 6,57 0 55 9,64 0,34 3097 O 100 18,09 0,40
= pv 334 2 5 064 047 342 2 5 0,69 043
TP 2,52 1 5 0,81 0,47 2,53 1 4 0,78 0,40
. CL 113,37 80 135 119 054  100,66* 94 123 247 0,37
g MMTG 137,86 67 297 4384 0,71 75,43« 44 200 255 0,63
g PTT 24,15 1 81 13,65 0,66 gg7* 1 33 38 049
5? TMS 21,04 14 29 213 047 15,86* 4 225 284 0,46
PG 73,47 0O 99 2081 0,61 26,88* 0 90 1159 0,48

!Asas (AS); Cor do caule (CC); Cor da flor (CF); Cobertura de folhagem (CH); Habito de
crescimento (HC); Coloracédo da pele (CT); Coloracdo da polpa (CP); Formato de tubérculo
(FT); Tubérculos com distarbios fisiologicos (DF, %); Profundidade das gemas vegetativas
(PV); Textura da periderme (TP); Ciclo (CL); Massa média do tubérculo graudo (MMTG);
Produtividade total (PTT, t/ha); Teor de massa seca (TMS); Porcentagem de graidos (PG);
Contribuicéo relativa da variabilidade medida no caréater individual em relacéo a variabilidade
total (rp); * significativo a 5% de probabilidade pelo teste F.

Fonte: Do Autor (2023).

Os 143 clones avaliados foram classificados enquanto a sua aptiddo com base nos dados
individuais de TMS e FT obtidos na safra de inverno (Figura 1 e Figura 2) na qual se expressa
o melhor potencial dos clones para esses carateres. Se identificaram 53, 47 e 4 clones de batata
com aptiddo para in natura, pré-fritas e chips respectivamente, e 39 clones que ndo se
classificaram dentro de dos limites correspondentes para cada aptiddo, além disso, 9 clones se
destacaram considerando adicionalmente os caracteres DF (= 0%) e PTT (> 37 t.ha) (Apéndice
B). Os quais representam gendtipos promissorios para futuros cruzamentos para obter ganhos
em termos de producéo, além de obter gendétipos de alta qualidade para cada aptiddo, livres de
disturbios fisioldgicos, o que pode ter um impacto positivo na demanda e aceitacdo dos
gendtipos por produtores e consumidores (THORNTON; OLSEN; LIANG, 2020).
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Baseados na aptiddo gerada anteriormente, e com 0s valores de TMS e FT obtidos na
safra de verdo, gerou-se a Figura 2 na qual se observou uma translocacéo da posicao dos clones,
qguando comparados com a Figura 1. Essa mudanca na localizacao dos clones esté influenciada
principalmente pela diminui¢cdo no TMS na safra de verdo, onde maioritariamente os clones se
localizaram na faixa de 14% a 17%, enquanto na safra de inverno para o TMS, a maioria dos
clones se concentraram entre 0 18% e 24%.

Os caracteres TMS e FT tém demostrado uma importancia maior para a classificacao da
batata, pois geram informac6es de qualidade externa e interna dos tubérculos, o que é decisivo
na aceitabilidade dos gendtipos em um segmento especifico do mercado (HUSSEN, 2019). Um
exemplo disso, sdo os trabalhos de Araujo et al. (2016) e Wayumba, Choi e Seok, (2019) onde
TMS e FT contribuiram significativamente para a identificacdo de genotipos adequados para o
processamento industrial.

Genet (1992) relatou a importancia da obtencéo de gendtipos com alto TMS para fins
de processamento, especialmente a sua contribuicdo na textura e rendimento do produto
processado e a preferéncia por genotipos alongados para palitos, e os redondos para chips.
Enquanto para consumo in natura sdo necessarios TMS entre 18% a 20% e de preferéncia pelas
formas alongadas (KUMARI; KUMAR; SOLANKEY, 2018).

As diferencas observadas na classificacdo entre os genotipos quanto a aptiddo podem
ser devidas principalmente, a diferencas na constituicdo genética dos genotipos. (WAYUMBA,;
CHOI; SEOK, 2019). Além disso, variagdes obtidas para as safras avaliadas em relacéo ao
TMS podem ser indicativas de uma resposta variavel em termos de estabilidade para este carater
(FLIS et al., 2014; BASHIR et al., 2023), associada a mecanismos moleculares que operam
temporariamente para regular com precisdo o desenvolvimento do tubérculo em condicbes de
alta temperatura, prevalecentes durante a safra de verdo (PARK et al., 2022).

Pesquisas verificaram que as altas temperaturas diminuem a atividade fotossintética e a
eficiéncia na producao e transporte de fotoassimilados para os tubérculos de batata (OBIERO;
MILROY; BELL, 2019; LAL et al., 2022). Além disso, os dias mais longos na safra de verdo
estimulam o crescimento vegetativo em detrimento da acumulagdo de massa seca nos
tubérculos (GOLOVKO; TABALENKOVA, 2019; SINGH et al., 2023), o que possivelmente
explica a diminuicdo geral do TMS nos clones avaliados na safra de verdo, do mesmo modo,
Mohammed (2017) na avaliacdo de clones de batata identificou que o TMS foi

significativamente afetado tanto pelas cultivares e quanto pela estacdo de cultivo.
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Figura 1- Aptidéo dos clones avaliados na safra de inverno em relagdo ao teor de massa seca
(TMS %) e formato de tubérculo (FT). Ressalta-se a distribuicdo dos melhores clones
para as médias de produtividade total de tubérculos (PTT > 37 t.hal) e distdrbios
fisologicos (DF = 0%). Cddigos dos clones de acordo com o apéndice B
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Fonte: Do Autor (2023)
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Figura 2- Distribuigdo dos clones avaliados na safra de verdo em relagéo ao teor de massa seca
(TMS %) e formato de tubérculo (FT). Ressalta-se os clones que na safra de inverno
apresentaram as médias de produtividade total de tubérculos (PTT > 37 t.hal) e
distarbios fisioldgicos (DF = 0%). Cadigos dos clones de acordo com o apéndice B.
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A partir da analise exploratdria das técnicas de agrupamento e dimensionalidade, ndo

foram considerados CF e CP, que foram avaliados apenas na safra de verdo, a fim de

homogeneizar o nimero de caracteres entre as safras para fins de comparacéo.
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Baseado nas matrizes de dissimilaridade correspondentes aos caracteres da parte aérea,
tubérculo e agrondmicos, os valores de ro foram semelhantes na safra de inverno para os trés
grupos de caracteres (Tabela 4). Maharijaya al. (2021), avaliando gendtipos de batata em um
estudo de diversidade encontrou variabilidade entre os genotipos para caracteres, tanto
agronémicos como morfoldgicos. Os resultados sugerem uma alta variabilidade nas
caracteristicas morfolégicas e agrondémicas como resultado de uma possivel divergéncia
genética entre os individuos, e sdo, portanto, marcadores uteis no estudo da diversidade
(GHEBRESLASSIE et al., 2016).

Em relagéo a técnica de analise da variabilidade em uma dimensdo reduzida PCoA das
matrizes de distancia para os caracteres de planta, tubérculo e agrondmicos analisados
individualmente, € possivel explicar a variabilidade com apenas 3 eixos. No entanto, na analise
geral de cada safra, hd uma menor representatividade dos dados por esta técnica, pois sdo
necessarios mais eixos para explicar a variabilidade, sendo necessérios de 5 e 6 eixos para a
safra de inverno e verdo, respectivamente (Tabela 4).

O objetivo do uso da técnica PCoA é andlisar a variabilidade dos dados em uma
dimensdo reduzida, geralmente para dois ou trés eixos principais (ZUUR; LENO; SMITH,
2007). No entanto, em casos em que a pré-selecdo de caracteristicas ndo pode ser realizada na
analise de PCoA, sdo necessarios varios eixos para representar a diversidade adequadamente as
relacdes entre os individuos, o que pode dificultar a identificacdo de padrdes, relacdes ou
diferencas significativas (MOUILLOT et al., 2021).

Assim, duas coordenadas principais foram as responsaveis por representar 40% e 46%
da variabilidade na matriz de distancia geral da safra de inverno e verao, respectivamente. Essa
representacdo € considerada baixa, ao ndo atingir o minimo porcentual satisfatorio para a
identificacdo de relagGes e padrdes entre dos gendtipos avaliados. Do mesmo modo, Rocha et
al. (2020), em um estudo de diversidade em 144 gendtipos de mandioca, observou um baixo
percentual de variabilidade explicada pelos eixos um e dois, sendo de 45,2%.

Nas duas técnicas de agrupamento, o numero de agrupamentos gerados foi variavel para
as duas safras, enquanto a partir da matriz de dissimilaridade geral, a técnica de Tocher foi
superior em ambas as safras em termos do numero de grupos formados, mostrando maior poder
de discriminacdo (Tabela 4). Resultados semelhantes foram relatados por Oliveira et al. (2021)
e Pedri et al. (2023), ao avaliar a divergéncia genética em gendtipos de batata-doce e mandioca
respectivamente. Constatou-se que 0 método de otimizacdo de Tocher gerou maior nimero de

grupos em relagdo a métodos hierarquicos. De acordo Azevedo et al. (2013), as diferencas entre
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os resultados obtidos por diferentes métodos de analise multivariada sdo comuns, uma vez que
0s métodos se baseiam em diferentes técnicas de agrupamento.

As matrizes de dissimilaridade sdo melhores representadas pela técnica de Tocher, com
0 rc predominantemente maior em relacdo ao UPGMA, tanto para os caracteres analisados em
grupo, quanto a analise geral nas duas safras (Tabela 4). Um coeficiente de correlagéo
cofenética maior a 0,70 para a analise geral, é indicador de boa representacdo da matriz de
distancia (SILVA et al., 2022), o que sugere que a estrutura de agrupamento determinada pela
técnica de Tocher, captura com maior precisao as relac@es de disimilaridade entre os genétipos
analisados (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020).
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Tabela 4- Técnicas de agrupamento: UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), Tocher, e a técnica de analise de
dimensionalidade: PCoA (Anélise das Coordenadas Principais) para caracteres morfologicos e agronémicos dos clones de batata avaliados
na safra de inverno e veréo.

_— Inverno Verao
Tecnica  Resumo - . - .
Parte Aerea Tubérculo Agronbémicos Geral Parte Aerea Tubérculo Agronbmicos Geral
o NG 13 13 13 19 13 14 16 19
£ UPGMA 0,69 0,63 0,70 0,55 0,59 0,53 0,70 0,54
g
o
—
(@)
< Tocher NG 19 10 9 32 30 26 11 38
rc 0,82 0,65 0,76 0,73 0,84 0,72 0,66 0,77
° CE1 0,38 0,38 0,59 0,24 0,32 0,24 0,43 0,24
% CE2 0,33 0,26 0,2 0,16 0,28 0,24 0,23 0,22
=
& pcoa CF 0,26 0,24 0,09 0,14 0,21 0,2 0,16 0,16
% CA (E1t+E2) 0,71 0,64 0,79 0,40 0,60 0,48 0,66 0,46
'g CA (E1+E2+Es3) 0,97 0,88 0,88 0,54 0,81 0,68 0,82 0,62
NE (80%) 3 3 3 6 3 4 3 5
o 0,61 0,59 0,61 1,00 0,89 0,89 0,44 1,00

Numero de agrupamentos (NG); coeficiente de correlacdo cofenética (rc); contribuicdo relativa do eixo 1 (CEz1); contribuicdo relativa do eixo 2
(CE>); contribuicdo relativa do eixo 3 (CE3); contribuicdo acumulada (CA); eixo 1 (E1); eixo 2 (E2); eixo 3 (E3); NUmero de eixos necessarios para
explicar 80% da variabilidade total (NE); contribuig&o relativa de cada grupo de caracteristicas na diversidade total (rp).

Fonte: Do autor (2023)
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Com base nas técnicas de agrupamento, visto que as maiores diferencgas sdo encontradas
entre os grupos formados, promove-se uma selecdo precisa dos genitores e um melhor
direcionamento dos cruzamentos para obter maior complementaridade e maximizar a heterose
(CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020). Assim, explorando o agrupamento pela técnica do
tocher, constatou-se que o conjunto de clones avaliados pode ser agrupado em 32 grupos para
a safra de inverno (Tabela 5, apéndice D) e 38 grupos na safra de verdo (Tabela 6, apéndice E).

Esses resultados revelam a existéncia de divergéncia entre 0s gendétipos avaliados, o que
possibilita a obtencdo de individuos superiores em posteriores cruzamentos. Na safra de
inverno, os grupos 1 e 2 reuniram o maior nimero de individuos, alocando 25,87% e 11,19%
dos clores respectivamente, e para a safra de verdo foram os grupos 2 e 3 com 14% e 11,19%
dos gendtipos avaliados, respectivamente.

Em relacéo a aptiddo predominante em cada grupo formado de acordo com os dados de
TMS e FT, na safra de inverno houve principalmente 9 grupos com a aptiddo predominante
para in natura, 6 grupos para chips e 5 grupos para pré-fritas (Tabela 5). J& para a safra de
verdo, foram encontrados 13 grupos principalmente para aptiddo in natura, 2 com aptidao para
chips, e 9 grupos com aptiddo para pré-fritas (Tabela 6). Com base nessas informacdes, €
possivel direcionar cruzamentos entre os individuos de grupos diferentes, mas com a mesma
aptiddo, a fim de explorar o efeito heterético (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020;
NIGUSSIE et al., 2023), embora, outras caracteristicas deverdo ser levadas em consideracdo
como DF e PPT.

Tem sido sugerido que vérias estratégias devem ser usadas em combinacdo para
identificar cruzamentos promissores, incluindo a utilizagao de coeficientes de parentesco, uma
vez que o cruzamento entre individuos com um alto coeficiente de parentesco pode levar a
depressdo endogamica (GOPAL, 2015).

Segundo Graebner et al. (2022), ao cruzar individuos de grupos de pais diferentes, maior
variabilidade genética pode ser introduzida na populacao, além de reduzir a probabilidade de
manifestacao de caracteristicas genéticas negativas.

Assim, para a safra de inverno, com o auxilio das informagdes do CP (Figura 3) para o
segmento in natura, recomenda-se priorizar o cruzamento de individuos alocados nos demais
grupos desse segmento com o grupo 15 e individuos dos grupos 12 e 4 com o0s grupos 31 e 32.
Para chips, cruzamentos com o grupo 20, e 0s grupos 28 e 29 com o grupo 10. E para o segmento
de pré-fritas cruzamentos com o grupo 15. Na safra de verdo, partir das informac6es do CP

(Figura 3) para o segmento in natura, recomenda-se priorizar o cruzamento de individuos dessa
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aptiddao com os grupos 16, 22 e 28, para chips cruzamentos principalmente com os matérias do

grupo 9, e para o segmento de pré-fritas cruzamentos com o grupo 6, 29 e 20.

A variacdo de valores encontrados para CP nesta pesquisa variou de 0 a 0,50 (Figura 3),

onde a predominancia de valores baixos pode indicar alta diversidade genética nos gendtipos
avaliados (GOPAL; OYAMA, 2005; SILVEIRA et al., 2015). Esta predominancia de valores
baixos no CP, tem sido importante na avaliagdo de clones avancados de batata, onde aqueles

individuos com divergéncia genética maxima (CP = 0), podem ser considerados como

potenciais geradores de populacdes altamente heterozigotas (GOPAL; OYAMA, 2005).

Tabela 5- Agrupamento de clones de batata pelo método de otimizacdo de Tocher baseado em
caracteres morfologicos e agronémicos na safra de inverno.

Grupo Ncl:(r)r:].e(;ie Aptidao Grupo Ncl:JIr:ﬁedse Aptidao
1 37 In-natura 17 2 Chips

2 16 In-natura 18 2 Pré-fritas
3 11 In-natura 19 2 Chips

4 6 In-natura / Pré-fritas 20 1 Chips

5 8 Chips / In-natura / Pré-fritas 21 1 Pré-fritas
6 7 Chips / In-natura / Pré-fritas 22 1 Pré-fritas
7 7 Chips 23 1 Outra

8 8 In-natura 24 1 Outra

9 3 In-natura 25 1 Outra

10 2 Chips / Pre-fritas 26 1 Pré-fritas
11 5 Pre-fritas 27 1 Outra

12 5 In-natura 28 1 Chips

13 2 Outra 29 1 Chips

14 3 Chips 30 1 Outra

15 2 In-natura / Pré-fritas 31 1 In-natura
16 2 In-natura 32 1 In-natura

Fonte: Do autor (2023)
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Tabela 6- Agrupamento de clones de batata pelo método de otimizacdo de Tocher baseado em
caracteres morfologicos e agronémicos na safra de verao.

Grupo Ncgl?r'leie Aptidao Grupo N&g]r']eie Aptidao

1 12 In natura 20 2 In natura, Pré-fritas
2 20 In natura 21 2 In natura, Pré-fritas
3 16 In natura 22 2 Chips, In natura

4 15 Pré-fritas 23 2 Chips, In natura

5 10 Chips 24 2 Pré-fritas

6 3 Pré-fritas 25 2 Chips, Pré-fritas

7 7 In natura 26 1 In natura

8 6 Pré-fritas 27 1 Pré-fritas

9 5 Chips, In natura, Pré-fritas 28 1 In natura

10 2 Chips, In natura 29 1 In natura

11 3 In natura 30 1 In natura

12 3 In natura, Pré-fritas 31 1 Pré-fritas

13 4 In natura 32 1 Outra

14 2 In natura 33 1 Outra

15 2 Chips 34 1 Outra

16 2 Chips, In natura 35 1 In natura

17 2 Pré-fritas 36 1 Outra

18 2 In natura, Pré-fritas 37 1 Pré-fritas

19 2 Pré-fritas 38 1 In natura

Fonte: Do autor (2023)

E importante ressaltar que os individuos alocados no grupo identificado como “outra"
(Tabela 5 e Tabela 6), excedem os limites TMS para chips ou pré-frituras e possivelmente dao
origem a produtos duros, secos e quebradicos (MOHAMMED, 2016), porém, podem ser
potencialmente explorados como parentais em cruzamentos, tanto para obter ganho de TMS e
contribuir na geracdo de genotipos para a indastria do processamento, quanto na selecédo para

FT e serem alocados dentro de um segmento especifico.

Gopal e Minocha (1997) relataram que estudos de divergéncia genética tém o potencial
de contribuir significativamente na selecdo de grupos de genitores para gerar progénie
heterética. A integragdo das informacfes de parentesco com os caracteres morfologicos e
agronémicos na andlise de agrupamento permite a identificacdo de grupos para futuros
cruzamentos e ciclos de selecdo, com o objetivo de obter gendtipos diferenciados para cada

mercado-alvo.
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Figura 3- Coeficientes de parentesco (CP) entre e dentro de grupos gerados pelo método de
otimizacdo de Tocher na safra de inverno e verao para cada tipo de aptidao.
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Aptidao por safra: Inverno A, C e E para in natura, chips e pré-fritas respectivamente; Verdo
B, D e F para in natura, chips e pré-fritas respectivamente.

Fonte: Do autor (2023)
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4 CONCLUSOES

Os resultados deste estudo indicaram a presenca de uma ampla diversidade genética
entre os gendtipos de batata avaliados em termos de caracteres morfoldgicos e agrondmicos.

Os genotipos 32, 62, 71, 73, 76, 85, 125, 131 e 133 devem ser avaliados em programas
de selecdo e cruzamentos, pois sdo promissores para melhorar as caracteristicas de qualidade
dos tubérculos e gerar possiveis aumentos de produtividade.

Observou-se que tanto a variabilidade genética nos gendétipos da batata quanto as
condigdes ambientais em cada safra, bem como sua possivel interacdo, desempenharam um

papel relevante na modificacdo dos padrdes de agrupamento.
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Apéndice A— Genealogia dos clones avaliados (Continua)

ID Mae Pai ID Mae Pai
XY10 0 0 RVS20-06 0 ESL09-04
FONTANE 0 0 KARLENA 0 0
SINORA 0 0 GBAO02-08 CHIQUITA KARLENA
NES01-08 MONALISA CHIQUITA XY14 0 0
CBMO09-28 BARAKA LT9 BZURA 0 0
CMA217 OAS03-30 JUG02-20 XY?2 BZURA LT7
CBM09-10 BARAKA LT9 OAS02-103 XY?2 XY14
CBM19-11 LTS8 BARAKA RVS10-06 0 ESL05-05
CMA413 OAS03-30 JUG02-20 ESL05-05 P1-279291-12 APUA
CMA192 OAS03-30 JUG02-20 RVS10-09 0 ESL05-05
CMAS300 OAS03-30 JUG02-20 PRM461 CFK69.1 1853
CMALl46 OAS03-30 JUG02-20 CBM26-22 LT8 EPAMIG76-0580
CMA314 OAS03-30 JUG02-20 CFK69.1 0 0
ESL13-24 P1-279291-12 APUA PRM466 CFK69.1 1853
IBITU 0 0 CBM22-10 LT9 EPAMIG76-0580
CMA141 OAS03-30 JUG02-20 PRM516 ARACY 1853
CMA270 OAS03-30 JUG02-20 GOVERNSTEIN 0 0
ANA 0 0 CBMO07-12 LT7 EPAMIG76-0580
MONDIAL 0 0 SR105-08 CBM22-19 CBMO02-06
CMA346 OAS03-30 JUG02-20 SR104-01 CBMO04-16 CBMO03-26
CMA37 OAS03-30 JUG02-20 CUPIDO 0 0
CMA399 OAS03-30 JUG02-20 CBMO04-48 BARONESA LT7
CBM11-03 ITARARE ARACY CAESAR 0 0
SR106-11 CBMO04-16 CBM11-03 SR250-02 CBM16-16 ESL02-18
SR235-06 ESL09-04 SR105-08 ESL09-04 P1-279291-12 APUA
SR107-40 CBM16-16 ATLANTIC SR235-05 ESL09-04 SR105-08
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ID Mae Pai ID Mae Pai
SR110-02 CHIQUITA CBM16-16 SR104-19 CBMO04-16 CBMO03-26
SR221-02 ESL02-18 SR110-02 MARKIES 0 0

VOYAGER 0 0 CBMO07-38 LT7 EPAMIG76-0580
CBMO07-78 EPAMIG76-0580 LT7 DESIREE 0 0
CLAUSTAR 0 0 CBMO05-08 DTO28 DESIREE
MS91.18 0 0 CBMO02-06 LT7 ARACY
1853 0 0 SR111-03 CBMO02-06 CBMO03-26
PRM530 1853 MS91.18 NATURELA 0 0
C83.119 0 0 575049 0 0
XY4 LTS8 C83.119 XY13 LT8 575049
JUG06-08 XY9 XY4 JUG02-20 XY9 XY13
C83.551 0 0 Y84.007 0 0
XY19 LT8 C83.551 ATLANTIC 0 0
JUGO05-11 XY9 XY19 XY9 ATLANTIC Y84.007
AVRDC-1287.19 0 0 OAS03-30 XY9 XY10
XY17 LT8 AVRDC-1287.19 CHIQUITA 0 0
JUGO03-25 XY17 XY9 P1-229895-1 0 0
CBM02-21 LT7 ARACY ESL58 P1-229895-1 CHIQUITA
VIVALDI 0 0 RVS06-37 0 ESL58
CBMO08-20 BARONESA DTO28 CBMO03-26 DTO28 ITARARE
ONA 0 0 HYDRA 0 0
MONALISA 0 0 RADOSA 0 0
APUA 0 0 EPAMIG76-0580 RADOSA HYDRA
P1-279291-12 0 0 LT9 0 0
ESL02-18 P1-279291-12 APUA BARAKA 0 0
CBMO04-16 BARONESA LT7 LTS8 0 0




Apéndice A— Genealogia dos clones avaliados (Continua).

ID Mae Pai ID Mae Pai
DTO28 0 0 CTB16-24 CBM16-16 ESL02-18
ITARARE 0 0 CTB26-13 MONALISA CBM22-19
BARONESA 0 0 CTB27-38 ASTERIX CBM22-19
ARACY 0 0 CTB32-11 MONALISA SR111-03
LT7 0 0 CTB32-26 MONALISA SR111-03
AGATA 0 0 CTB32-31 MONALISA SR111-03
ASTERIX 0 0 CTB33-03 MONALISA SR104-19
CBMO02-03 LT7 ARACY CTB36-17 ONA CBMO08-20
CBMO04-02 BARONESA LT7 CTB39-13 VIVALDI CBMO02-21
CBM11-10 ITARARE ARACY DGN24-02 JUGO03-25 CHIQUITA
CBM16-16 0 0 DGN39-08 JUGO05-11 CHIQUITA
CBM18-10 ARACY DTO28 DGN51-04 JUG06-08 CHIQUITA
CBM18-11 ARACY DTO28 DSM24-06 PRM530 CLAUSTAR
CBM19-39 LT8 BARAKA GMRO01-21 MONALISA CBMO07-78
CBM22-19 LT9 EPAMIG76-0580 GMRO03-15 VOYAGER SR221-02
CBM24-06 DTO28 LT9 GMRO03-54 VOYAGER SR221-02
CLO05-03 CBMO03-26 RVS06-37 GMRO05-04 VOYAGER SR235-05
CMAO031 OAS03-30 JUG02-20 GMR10-27 MARKIES SR250-02
CMAO085 OAS03-30 JUG02-20 GMR12-02 MARKIES CBM22-19
CMA194 OAS03-30 JUG02-20 GMR12-10 MARKIES CBM22-19
CMA347 OAS03-30 JUG02-20 GMR12-23 MARKIES CBM22-19
CMAS370 OAS03-30 JUGO02-20 GMR13-48 MARKIES CBMO07-78
CMAZ385 OAS03-30 JUG02-20 GMR15-38 VIVALDI CBM22-19
CTB03-02 NATURELA SR111-03 GMR16-57 VIVALDI SR250-02
CTB09-22 CBMO05-08 CBMO07-38 GMR22-35 CAESAR CBMO04-48
CTB11-26 MARKIES SR104-19 GMR24-15 CUPIDO SR250-02
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Apéndice A— Genealogia dos clones avaliados (Continua).

ID Mae Pai ID Mae Pai
GRO01-03 SR104-01 SR104-19 IRF06-46 SR107-40 SR235-06
GRO02-06 SR104-01 SR105-08 IRFO7-33 SR107-04 CBM22-19
GRO14-14 CBMO07-12 GOVERNSTEIN IRFO7-61 SR107-04 CBM22-19

GSI01-17 PRM516 CBM22-10 IRF09-18 SR257-02 SR250-04
GSI05-10 PRM466 CBM26-22 IRF09-44 SR257-02 SR250-04
GSI05-33 PRM466 CBM26-22 IRF10-24 SR250-02 CBM22-19
GSI11-04 PRM461 CBMO03-26 IRF10-44 SR250-02 CBM22-19
INDO01-50 RVS10-09 RVS10-06 IRF10-55 SR250-02 CBM22-19
IND02-37 JUG02-20 RVS10-09 IRF13-02 SR107-40 SR235-05
INDO2-44 JUG02-20 RVS10-09 IRF14-31 SR250-02 SR235-05
IND02-58 JUGO02-20 RVS10-09 IRF31-05 CBM24-06 SR235-05
IND04-22 OAS02-103 GBA02-08 MLGO01-02 CMA399 MONALISA
INDOQ7-53 ATLANTIC DESIREE MLGO01-06 CMA399 MONALISA
INDO7-59 ATLANTIC DESIREE MLG02-12 CMA385 MONALISA
INDO08-47 OAS02-103 RVS20-06 MLGO03-03 CMA370 MONALISA
IRF01-08 SR107-04 CBMO07-78 MLGO04-11 CMA37 MONALISA
IRFO1-41 SR107-04 CBMO07-78 MLGO05-01 CMA399 CAESAR
IRF01-52 SR107-04 CBMO07-78 MLGO05-09 CMA399 CAESAR
IRF01-83 SR107-04 CBMO07-78 MLG09-03 CMA346 CAESAR
IRF01-96 SR107-04 CBMO07-78 MLG15-01 CMA385 MONDIAL
IRF02-12 SR250-02 CBMO07-78 MLG17-48 CMAZ370 ANA
IRF02-46 SR250-02 CBMO07-78 MLG22-23 CMA270 ANA
IRF02-68 SR250-02 CBMO07-78 MLG22-34 CMAZ270 ANA
IRF02-71 SR250-02 CBMO07-78 MLG23-19 CMA346 ANA
IRF02-91 SR250-02 CBMO07-78 MLG23-33 CMAZ346 ANA
IRF06-104 SR107-40 SR235-06 MLG24-36 CMA141 ANA
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Apéndice A— Genealogia dos clones avaliados (Conclusao).

ID Mae Pai ID Mae Pai
NES08-74 MONALISA IBITU TSB06-08 CMA192 ANA
NES08-78 MONALISA IBITU TSB07-04 CBM22-19 ANA
RVS24-09 0 ESL13-24 TSB07-05 CBM22-19 ANA
SR104-03 CBM22-19 CBM11-03 TSB07-07 CBM22-19 ANA
SR106-14 CBMO04-16 CBM11-03 TSB08-04 CMA413 ANA
SR107-08 CBM16-16 ATLANTIC TSB08-12 CMA413 ANA
SR230-03 SR235-06 CBMO07-78 TSB10-03 CBM19-11 ANA
SR250-04 CBM16-16 ESL02-18 TSB10-05 CBM19-11 ANA
SR257-02 SR105-08 SR106-11 TSB10-08 CBM19-11 ANA
SR257-11 SR105-08 SR106-11 TSB10-11 CBM19-11 ANA
SR304-30 CBM24-06 SR250-02 TSB10-13 CBM19-11 ANA
SR310-04 SR250-02 CBM22-19 TSB11-04 CBMO09-10 ANA
SR312-06 SR257-02 SR250-02 TSB11-18 CBMO09-10 ANA
SR317-04 CBMO04-48 SR250-04 TSB11-25 CBMO09-10 ANA
SR317-09 CBMO04-48 SR250-04 TSB12-06 CMA217 ANA
SR332-09 CBMO04-48 CBMO07-78 TSB12-16 CMA217 ANA
SR332-16 CBMO04-48 CBMO07-78 TSB13-16 CBMO09-28 ANA
TSB02-07 CMA314 ANA TSB13-22 CBMO09-28 ANA
TSB03-10 CMAL146 ANA VNS01-09 NES01-08 SINORA
TSB03-11 CMAL146 ANA VNS01-17 NES01-08 SINORA
TSB04-05 CMAS300 ANA VNS02-03 NES01-08 FONTANE
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Apéndice B— Média dos clones avaliados na safra de inverno em relacdo a: teor de massa seca
(TMS), massa média de tubérculos graidos (MMTG, g), porcentagem de graddos
(PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t ha''), formato do tubérculo (FT),
porcentagem de tubérculos com distarbio fisiolégicos (DF) com sua respectiva

aptiddo e codigo de identificacdo (Continua).

Codigo Clone TMS MMTG PG PTT FT PD Aptidéo
1 AGATA 19.1 93.7 55.4 8.7 3.5 0 In-natura
2 ASTERIX 20.5 159.5 81.4 19.8 4.5 36 In-natura
3 CBM02-03 23.3 114.3 82.0 22.2 3.0 25 Outra
4 CBMO04-02 17.9 165.9 96.6 41.4 4.0 17 In-natura
5 CBM11-10 19.4 130.6 88.9 17.7 3.0 0 In-natura
6 CBM16-16 21.2 131.4 85.1 35.6 3.5 0 Pré-fritas
7 CBM18-10 20.9 97.5 58.3 14.5 3.5 8 Pré-fritas
8 CBM18-11 20.5 113.0 76.2 13.7 4.0 0 In-natura
9 CBM19-39 20.6 138.8 51.9 11.5 3.0 0 Pré-fritas
10 CBM22-19 20.5 118.2 64.5 23.2 4.0 0 In-natura
11 CBM24-06 19.4 117.1 83.5 16.8 2.5 0 Outra
12 CLO05-03 28.1 232.6 96.7 60.4 4.0 9 Outra
13 CMAO031 19.1 187.4 95.2 21.3 2.0 0 Outra
14 CMAO085 18.0 227.1 92.3 20.6 3.0 9 In-natura
15 CMA194 18.9 119.6 67.5 14.7 2.0 0 Outra
16 CMA347 22.2 132.2 84.2 22.4 5.0 0 Pré-fritas
17 CMA370 21.1 162.2 85.8 33.8 3.5 17 Pré-fritas
18 CMAZ385 19.7 164.7 93.9 24.5 2.0 28 Outra
19 CTB03-02 20.6 122.4 55.0 14.7 4.0 0 Pré-fritas
20 CTB09-22 22.0 119.8 81.3 17.7 4.0 0 Pré-fritas
21 CTB11-26 20.3 155.8 86.1 19.6 3.0 22 In-natura
22 CTB16-24 22.6 148.4 90.0 23.6 3.5 0 Pré-fritas
23 CTB26-13 21.8 15 4.5 11.9 3.0 0 Pré-fritas
24 CTB27-38 23.3 167.3 82.8 25.6 2.0 8 Chips
25 CTB32-11 19.8 90.1 32.3 16.3 3.5 0 In-natura
26 CTB32-26 21.2 96.8 28.4 5.9 2.0 0 Outra
27 CTB32-31 20.4 111.1 73.8 17.5 4.0 0 In-natura
28 CTB33-03 20.8 126.0 81.6 23.1 3.5 0 Pré-fritas
29 CTB36-17 21.3 120.6 79.8 11.8 2.0 21 Outra

30 CTB39-13 20.6 101.8 76.6 14.8 2.5 0 Outra

31 DGN24-02 21.9 239.5 98.0 65.5 4.0 3 Pré-fritas
32 DGN39-08 20.4 154.5 82.9 38.3 5.0 0 In-natura
33 DGN51-04 24.8 177.3 59.1 51.1 4.0 17 Outra

34 DSM24-06 21.3 156.9 92.2 30.4 3.0 4 Pré-fritas
35 GMRO01-21 20.0 120.7 76.2 23.2 3.5 0 In-natura
36 GMRO03-15 19.4 168.2 83.8 33.1 3.5 23 In-natura
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Apéndice B— Média dos clones avaliados na safra de inverno em relacdo a: teor de massa
seca (TMS), massa media de tubérculos graudos (MMTG, g), porcentagem de
gratdos (PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t hat), formato do tubérculo
(FT), porcentagem de tubérculos com distdrbio fisiologicos (DF) com sua
respectiva aptiddo e codigo de identificacdo (Continua).

Cadigo Clone TMS MMTG PG PTT FT PD Aptidédo
37 GMRO03-54 20.1 150.1 86.7 29.3 4.0 0 In-natura
38 GMRO05-04 19.3 107.5 55.7 13.9 3.0 0 In-natura
39 GMR10-27 21.1 153.2 75.1 19.8 3.5 0 Pré-fritas
40 GMR12-02 18.8 257.1 91.0 53.0 4.0 26 In-natura
41 GMR12-10 21.0 126.4 65.4 26.7 5.0 0 Pré-fritas
42 GMR12-23 22.6 104.4 56.2 6.2 3.0 14 Pré-fritas
43 GMR13-48 22.7 162.3 83.4 10.2 3.0 0 Pré-fritas
44 GMR15-38 21.4 138.4 83.8 35.4 4.0 0 Pré-fritas
45 GMR16-57 21.7 95.0 55.7 7.4 2.0 0 Outra
46 GMR22-35 22.0 94.9 48.9 8.6 3.0 0 Pré-fritas
47 GMR24-15 21.3 145.4 92.8 35.8 2.0 0 Outra
48 GRO01-03 20.0 148.4 85.5 30.9 3.0 0 In-natura
49 GRO02-06 20.6 78.9 27.6 3.0 15 0 Outra
50 GRO14-14 24.0 103.6 45.2 6.1 3.0 1 Outra
51 GSI01-17 215 125.1 85.6 40.5 3.0 13 Pré-fritas
52 GSI05-10 20.1 115.6 65.4 17.0 3.0 0 In-natura
53 GSI05-33 20.9 130.8 79.1 28.5 3.0 0 Pré-fritas
54 GSI11-04 22.4 117.9 37.3 15.0 4.0 4 Pré-fritas
55 INDO1-50 19.8 117.1 74.5 11.3 3.0 14 In-natura
56 IND02-37 215 234.6 99.3 29.6 3.0 0 Pré-fritas
57 IND02-44 20.0 109.5 73.7 24.2 2.0 8 Outra
58 IND02-58 21.1 107.3 82.9 25.7 2.0 0 Outra
59 IND04-22 28.0 147.6 89.1 29.3 3.0 22 Outra
60 INDO7-53 23.1 135.3 75.9 22.5 3.5 0 Outra
61 INDO7-59 20.5 190.4 97.9 39.4 3.0 12 In-natura
62 IND08-47 21.4 143.0 82.4 37.5 3.0 0 Pré-fritas
63 IRF01-08 22.3 102.9 56.6 15.0 3.5 0 Pré-fritas
64 IRF01-41 19.6 98.6 70.7 15.5 2.0 10 In-natura
65 IRF01-52 20.7 124.9 87.8 22.8 2.0 0 In-natura
66 IRF01-83 28.5 94.5 70.8 17.6 2.0 0 Chips
67 IRF01-96 18.4 138.4 82.0 20.0 2.0 0 Outra
68 IRF02-12 21.2 91.8 515 20.0 3.0 0 Pré-fritas
69 IRF02-46 21.7 181.2 98.6 30.7 4.0 14 Pré-fritas
70 IRF02-68 19.6 183.4 89.4 46.2 4.0 6 In-natura
71 IRF02-71 20.4 151.1 93.3 52.6 3.0 1 In-natura
72 IRF02-91 20.5 147.7 85.1 31.8 3.0 22 In-natura
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Apéndice B— Média dos clones avaliados na safra de inverno em relacdo a: teor de massa seca

(TMS), massa média de tubérculos graudos (MMTG, g), porcentagem de graddos
(PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t ha), formato do tubérculo (FT),
porcentagem de tubérculos com disturbio fisiologicos (DF) com sua respectiva aptiddo
e codigo de identificacdo (Continua).

Cadigo Clone TMS MMTG PG PTT FT PD Aptidao
73 IRF06-104 21.2 129.7 90.7 41.2 4.0 0 Pré-fritas
74 IRF06-46 22.3 86.9 39.6 13.7 3.0 1 Pré-fritas
75 IRF07-33 25.9 120.8 74.3 18.3 3.0 0 Outra
76 IRF07-61 194 137.7 85.6 45.2 4.0 0 In-natura
77 IRF09-18 20.5 126.6 81.8 35.2 3.0 0 In-natura
78 IRF09-44 22.9 116.7 85.5 29.6 2.0 0 Chips
79 IRF10-24 20.3 202.1 86.8 52.6 4.0 11 In-natura
80 IRF10-44 21.8 135.6 88.2 30.7 3.0 0 Pré-fritas
81 IRF10-55 21.6 113.4 82.2 20.5 3.0 0 Pré-fritas
82 IRF13-02 19.0 119.1 57.7 16.4 4.0 0 In-natura
83 IRF14-31 23.1 86.8 23.2 6.9 3.0 0 Outra
84 IRF31-05 19.6 193.5 96.7 32.9 3.0 8 In-natura
85 MLGO01-02 23.1 295.0 92.6 48.6 3.0 0 Outra
86 MLGO01-06 21.6 294.8 93.0 50.3 4.0 15 Pré-fritas
87 MLGO02-12 20.7 145.3 89.7 29.4 2.0 33 Outra
88 MLGO03-03 23.1 125.7 73.6 25.6 3.0 0 Outra
89 MLGO04-11 22.5 223.2 96.8 37.1 4.0 9 Pré-fritas
90 MLGO05-01 19.6 233.6 82.1 21.9 4.0 0 In-natura
91 MLG05-09 194 178.9 86.1 21.8 4.0 0 In-natura
92 MLG09-03 18.6 99.0 64.4 4.1 4.0 0 In-natura
93 MLG15-01 21.4 124.3 81.3 10.2 4.0 0 Pré-fritas
94 MLG17-48 22.1 163.6 89.8 28.9 3.0 0 Pré-fritas
95 MLG22-23 28.3 154.7 86.0 33.4 4.0 14 Outra
96 MLG22-34 22.7 108.7 96.0 19.7 4.0 0 Pré-fritas
97 MLG23-19 19.5 163.8 94.4 32.6 3.0 1 In-natura
98 MLG23-33 19.5 128.2 64.9 12.4 2.0 0 Outra
99 MLG24-36 22.6 121.5 94.2 18.1 4.0 0 Pré-fritas

100 NES08-74 18.6 120.0 40.9 12.6 3.0 12 In-natura
101 NES08-78 17.5 95.8 29.4 17.9 2.0 6 Outra
102 RVS06-37 18.1 162.6 95.8 19.9 4.0 7 In-natura
103 RVS24-09 21.6 100.9 44.0 10.7 2.0 0 Outra
104 SR104-03 19.4 150.1 89.2 35.2 2.0 3 Outra
105 SR106-14 24.5 73.3 19.3 8.1 3.0 0 Outra
106 SR107-08 20.9 92.1 79.0 15.6 2.0 0 Outra
107 SR230-03 23.2 92.3 40.5 13.7 3.0 0 Outra
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Apéndice B— Média dos clones avaliados na safra de inverno em relacdo a: teor de massa seca
(TMS), massa média de tubérculos graudos (MMTG, g), porcentagem de graddos
(PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t ha), formato do tubérculo (FT),
porcentagem de tubérculos com disturbio fisiologicos (DF) com sua respectiva aptiddo
e codigo de identificacdo (Conclusdo).

Cadigo Clone TMS MMTG PG PTT FT PD Aptidédo
108 SR230-08 18.2 97.5 52.3 12.6 4.0 0.2 In-natura
109 SR250-04 18.7 103.5 57.4 16.3 4.0 0.4 In-natura
110 SR257-02 20.4 122.5 86.3 9.4 2.0 36.1 Outra
111 SR257-11 20.3 118.4 64.6 15.5 3.0 18.5 In-natura
112 SR304-30 22.4 185.9 95.9 33.9 4.0 0.3 Pré-fritas
113 SR310-04 18.3 137.1 63.3 8.9 3.0 32.1 In-natura
114 SR312-06 20.2 100.5 46.2 6.8 2.0 12.2 Outra
115 SR317-04 19.6 90.1 46.1 15.8 3.0 18.7 In-natura
116 SR317-09 19.3 122.8 70.3 25.3 3.5 13.9 In-natura
117 SR332-09 19.0 84.3 36.6 1.8 2.0 16.2 Outra
118 SR332-16 29.2 105.6 18.1 5.9 2.0 0.5 Chips
119 TSB02-07 18.4 172.7 93.6 56.5 4.0 4.7 In-natura
120 TSB03-10 22.2 182.5 91.2 34.6 4.0 0.5 Pré-fritas
121 TSB03-11 21.8 101.6 35.6 5.9 4.0 0.1 Pré-fritas
122 TSB04-05 17.5 146.0 84.9 26.0 3.0 36.7 In-natura
123 TSB06-08 18.2 202.1 92.9 41.7 4.0 20.2 In-natura
124 TSB07-04 21.0 109.5 85.2 11.4 2.0 8.9 Outra
125 TSB07-05 22.2 206.1 86.7 38.0 3.0 0.4 Pré-fritas
126 TSB07-07 21.4 151.9 91.6 26.7 5.0 8.7 Pré-fritas
127 TSB08-04 21.0 211.2 94.2 65.8 3.0 11.1 Pré-fritas
128 TSB08-12 22.4 149.0 76.5 35.2 4.5 17.1 Pré-fritas
129 TSB10-03 19.0 117.5 80.4 25.8 4.0 6.5 In-natura
130 TSB10-05 19.5 96.8 61.5 19.6 3.0 0.4 In-natura
131 TSB10-08 23.0 191.6 93.6 40.3 4.0 0.5 Outra
132 TSB10-11 17.4 134.0 77.0 22.3 5.0 0.3 In-natura
133 TSB10-13 21.3 114.1 82.3 49.7 4.0 0.3 Pré-fritas
134 TSB11-04 23.8 95.3 31.6 7.9 4.0 0.3 Outra
135 TSB11-18 20.2 109.8 53.3 15.9 4.0 0.2 In-natura
136 TSB11-25 18.1 106.2 39.4 13.5 4.0 24.2 In-natura
137 TSB12-06 19.5 142.8 86.1 24.7 4.0 21.1 In-natura
138 TSB12-16 24.6 238.4 92.1 51.4 4.0 23.9 Outra
139 TSB13-16 20.3 121.9 83.9 19.3 3.0 0.3 In-natura
140 TSB13-22 20.7 141.2 81.4 12.2 3.0 17.5 Pré-fritas
141 VNS01-09 21.1 119.4 50.8 11.6 4.0 0.3 Pré-fritas
142 VNSO01-17 19.1 125.4 77.5 18.5 4.0 36.1 In-natura
143 VNS02-03 20.7 102.6 45.8 10.3 3.5 0.1 Pré-fritas




75

Apéndice C— Meédia dos clones avaliados na safra de verdo em relagdo a: teor de massa seca

(TMS), massa média de tubérculos graidos (MMTG, g), porcentagem de graudos
(PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t ha''), formato do tubérculo (FT),
porcentagem de tubérculos com distarbio fisiolégicos (DF) com sua respectiva
aptiddo e codigo de identificacdo (Continua).

Cadigo

Clone TMS MMTG PG PTT TMS FT PD Aptidao

1

© 00O NO 01~ WwN

W W WWWWWNDNDNNMNDNNMNNMNDNNMNNNNNRPRPRPRPRRPRPERPERPERPERRPRER
OOl WNPFP OOOONOOLE, WNPFPOOOONOOLPA~wNPE O

AGATA 13.6 22.2 10.5 4.9 13.6 2.0 36 In-natura
ASTERIX 16.2 79.8 13.5 10.1 16.2 4.7 57 In-natura
CBMO02-03 154 22.2 10.5 5.8 15.4 2.3 23 Outra
CBMO04-02 14.4 84.9 34.0 8.9 14.4 3.0 26 In-natura
CBM11-10 16.0 74.4 15.2 8.4 16.0 3.7 10 In-natura
CBM16-16 18.9 53.1 21.9 15.6 18.9 2.0 19 Pré-fritas
CBM18-10 14.0 81.4 30.9 9.6 14.0 3.0 23 Pré-fritas
CBM18-11 149 89.0 29.3 6.8 14.9 2.0 18 In-natura
CBM19-39 16.4 83.1 32.1 14.1 16.4 3.3 17 Pré-fritas
CBM22-19 13.7 84.9 18.5 15.1 13.7 4.7 58 In-natura
CBM24-06 17.5 89.1 46.2 14.7 17.5 3.7 3 Outra
CLO05-03 13.3 69.5 17.7 5.5 13.3 2.0 26 Outra

CMAO31 19.3 89.7 40.5 10.7 19.3 3.3 15 Outra

CMAO085 18.9 77.9 26.5 11.3 18.9 3.0 43 In-natura

CMA194 16.1 33.6 8.7 7.3 16.1 1.7 40 Outra

CMA347 179 91.8 19.7 6.6 17.9 4.0 17 Pré-fritas

CMA370 134 74.4 16.1 7.4 13.4 3.0 18 Pré-fritas

CMA385 15.1 91.8 36.2 6.7 15.1 2.3 33 Outra
CTB03-02 16.7 57.0 16.5 5.6 16.7 3.7 58 Pré-fritas
CTB09-22 16.7 74.4 40.5 5.9 16.7 4.0 36 Pré-fritas
CTB11-26 15.0 74.4 22.5 6.2 15.0 3.0 18 In-natura
CTB16-24 16.7 80.2 27.4 13.0 16.7 4.3 27 Pré-fritas
CTB26-13 15.6 90.1 16.6 11.8 15.6 4.3 28 Pré-fritas
CTB27-38 14.8 88.3 39.8 13.6 14.8 2.3 21 Chips
CTB32-11 175 1005 405 17.3 17.5 4.7 35 In-natura
CTB32-26 14.1 22.2 10.5 4.6 14.1 3.3 37 Outra
CTB32-31 5.8 126.7 26.9 5.5 5.8 4.3 42 In-natura
CTB33-03 19.7 57.0 18.0 5.0 19.7 4.3 12 Pré-fritas
CTB36-17 14.3 74.4 21.1 7.2 14.3 3.0 19 Outra
CTB39-13 15.1 80.2 39.1 8.4 15.1 2.3 0 Outra
DGN24-02 16.3 86.0 36.9 8.6 16.3 3.0 55 Pré-fritas
DGN39-08 13.5 74.4 18.0 6.9 13.5 3.3 31 In-natura
DGN51-04 15.6 86.0 32.5 10.2 15.6 3.3 30 Outra
DSM?24-06 16.9 81.1 30.9 12.5 16.9 2.3 33 Pré-fritas
GMRO01-21 16.6 80.2 20.8 10.2 16.6 3.7 7 In-natura
GMRO03-15 17.3 77.9 27.1 10.6 17.3 3.3 32 In-natura
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Apéndice C— Meédia dos clones avaliados na safra de verdo em relagdo a: teor de massa seca
(TMS), massa média de tubérculos graidos (MMTG, g), porcentagem de graddos
(PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t ha''), formato do tubérculo (FT),
porcentagem de tubérculos com distarbio fisioldgicos (DF) com sua respectiva
aptiddo e codigo de identifica¢do (Continua).

Cdédigo  Clone TMS MM PG PTT TMS FT PD Aptidao

37 GMRO03-54 16.0 83.1 38.5 12.0 16.0 3.7 9 In-natura
38 GMRO05-04 13.5 83.1 25.0 6.5 13.5 4.0 24 In-natura
39 GMRI10-27 15.6 91.8 35.8 13.2 15.6 3.3 33 Pré-fritas
40 GMR12-02 14.8 91.8 17.5 8.3 14.8 3.0 33 In-natura
41 GMR12-10 13.8 80.2 24.8 7.9 13.8 4.0 100  Pré-fritas
42 GMR12-23 17.3 116.6 49.7 17.0 17.3 4.3 24 Pré-fritas
43 GMR13-48 19.9 62.0 23.1 12.5 19.9 2.3 20 Pré-fritas
44  GMR15-38 16.0 1024 314 15.0 16.0 4.3 22 Pré-fritas
45 GMR16-57 17.8 105.8 40.5 9.7 17.8 3.3 45 Outra

46 GMR22-35 16.4 74.4 18.0 9.7 16.4 2.3 23 Pré-fritas
47 GMR24-15 14.1 87.5 38.6 7.4 14.1 3.3 18 Outra

48 GRO01-03 154 83.1 21.4 13.3 15.4 2.0 13 In-natura
49 GRO02-06 11.1 78.8 34.1 7.5 11.1 3.0 73 Outra

50 GRO14-14 12.6 74.4 15.8 7.8 12.6 3.7 31 Outra

51 GSI01-17 151 68.6 18.1 10.6 15.1 1.7 5 Pré-fritas
52 GSI05-10 15.8 74.4 25.5 7.1 15.8 3.0 24 In-natura
53 GSI05-33  16.9 22.2 10.5 3.2 16.9 1.7 60 Pré-fritas
54 GSI11-04 18.2 80.2 21.8 9.9 18.2 4.0 65 Pré-fritas
55 INDO01-50 225 91.8 34,5 2.0 22.5 2.3 13 In-natura
56 IND02-37 15.8 80.2 30.5 6.2 15.8 2.3 29 Pré-fritas
57 INDO2-44 18.0 109.2 355 7.0 18.0 2.3 24 Outra

58 IND02-58 16.7 81.4 28.1 11.0 16.7 3.0 23 Outra

59 INDO4-22 19.6 83.1 33.2 12.5 19.6 3.0 27 Outra

60 INDO7-53 17.2 77.9 33.4 8.9 17.2 3.0 15 Outra

61 INDO7-59 19.1 91.8 28.3 10.4 19.1 2.0 15 In-natura
62 INDO8-47 18.2 91.8 28.3 8.5 18.2 4.0 45 Pré-fritas
63 IRFO1-08 12.3 65.7 27.2 5.2 12.3 2.0 0 Pré-fritas
64 IRFO1-41 17.2 91.8 26.9 8.6 17.2 1.7 19 In-natura
65 IRFO1-52 15.6 74.4 64.6 4.4 15.6 3.3 50 In-natura
66 IRF01-83 21.0 70.9 27.3 9.2 21.0 3.0 15 Chips

67 IRF01-96 14.7 68.6 29.0 6.2 14.7 3.0 13 Outra

68 IRF02-12 18.7 65.7 23.0 6.2 18.7 3.3 38 Pré-fritas
69 IRF02-46 14.2 87.5 28.5 10.1 14.2 3.7 28 Pré-fritas
70 IRF02-68 16.3 22.2 10.5 4.6 16.3 3.3 38 In-natura
71 IRFO2-71 14.7 65.7 20.5 6.4 14.7 4.3 30 In-natura
12 IRF02-91 9.0 74.4 21.4 6.6 9.0 3.0 50 In-natura
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Apéndice C— Meédia dos clones avaliados na safra de verdo em relagdo a: teor de massa seca
(TMS), massa média de tubérculos graidos (MMTG, g), porcentagem de graudos
(PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t ha''), formato do tubérculo (FT),
porcentagem de tubérculos com distarbio fisiolégicos (DF) com sua respectiva
aptiddo e codigo de identificacdo (Continua).

Codigo  Clone TMS MM PG PTT TMS FT PD Aptiddo

73 IRF06-104 14.6 74.4 33.0 4.5 14.6 3.0 70 Pré-fritas
74 IRF06-46  15.9 88.3 271.7 5.7 15.9 2.0 57 Pré-fritas
75 IRFO7-33 15.9 54.1 11.2 6.4 15.9 1.7 12 Outra
76 IRFO7-61 17.8 86.1 45.7 24.0 17.8 3.3 21 In-natura
77 IRF09-18 18.8 83.1 28.0 5.9 18.8 4.7 13 In-natura
78 IRF09-44 15.4 22.2 10.5 4.4 15.4 1.7 29 Chips
79 IRF10-24 16.2 91.8 25.5 8.7 16.2 3.7 43 In-natura
80 IRF10-44 141 78.4 34.1 8.7 14.1 4.3 23 Pré-fritas
81 IRF10-55 16.0 79.8 335 4.8 16.0 3.0 40 Pré-fritas
82 IRF13-02 10.6 22.2 10.5 4.3 10.6 4.3 42 In-natura
83 IRF14-31 15.8 74.4 22.5 6.4 15.8 4.3 70 Outra
84 IRF31-05 14.6 74.4 25.5 4.0 14.6 4.3 33 In-natura
85 MLGO01-02 135 95.7 44.1 8.9 13.5 4.3 52 Outra
86 MLGO01-06 14.2 96.8 34.8 13.5 14.2 4.3 40 Pré-fritas
87 MLGO02-12 154 74.4 19.5 8.1 15.4 3.0 30 Outra
88 MLGO03-03 125 97.6 43.0 8.7 12.5 3.3 44 Outra
89 MLGO04-11 15.0 78.8 36.9 8.6 15.0 2.0 44 Pré-fritas
90 MLGO05-01 16.3 1179 28.8 8.3 16.3 4.7 21 In-natura
91 MLGO05-09 16.1 91.8 35.8 8.9 16.1 4.0 62 In-natura
92 MLG09-03 13.1 22.2 10.5 6.9 13.1 3.7 75 In-natura
93 MLG15-01 16.3 57.0 18.0 4.6 16.3 2.3 13 Pré-fritas
94 MLG17-48 8.5 22.2 10.5 4.1 8.5 3.3 18 Pré-fritas
95 MLG22-23 194 121.7 345 16.4 19.4 3.0 56 Outra
96 MLG22-34 145 74.4 36.2 6.7 14.5 2.3 45 Pré-fritas
97 MLG23-19 13.8 74.4 18.0 6.1 13.8 3.0 19 In-natura
98 MLG23-33 17.8 78.8 31.6 8.2 17.8 3.3 50 QOutra
99 MLG24-36 18.9 22.2 10.5 4.3 18.9 3.3 50 Pré-fritas
100 NES08-74 14.3 91.8 21.4 8.6 14.3 3.0 53 In-natura
101  NES08-78 13.9 97.6 37.4 15.5 13.9 3.3 31 Outra
102 RVS06-37 12.1 70.9 19.8 4.4 12.1 4.3 42 In-natura
103 RVS24-09 15.7 77.9 33.4 8.8 15.7 3.3 22 Outra
104  SR104-03 16.5 64.0 30.5 6.5 16.5 3.3 17 Outra
105 SR106-14 19.8 65.7 18.8 8.3 19.8 3.0 45 Outra
106 SR107-08 16.1 126.7 43.3 10.3 16.1 3.0 10 Outra
107 SR230-03 19.3 1179 243 16.2 19.3 2.3 8 Outra
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Apéndice C— Meédia dos clones avaliados na safra de verdo em relagdo a: teor de massa seca
(TMS), massa média de tubérculos graidos (MMTG, g), porcentagem de graddos
(PG), produtividade total de tubérculos (PTT, t ha''), formato do tubérculo (FT),
porcentagem de tubérculos com distarbio fisioldgicos (DF) com sua respectiva
aptiddo e codigo de identificacdo (Conclusdo).

Cdédigo  Clone TMS MM PG PTT TMS FT PD Aptidao

108 SR230-08 15.3 74.4 19.5 5.7 15.3 2.0 20 In-natura
109 SR250-04 15.4 92.4 24.3 13.6 15.4 4.3 17 In-natura
110 SR257-02 14.7 22.2 10.5 3.3 14.7 3.0 40 Outra

111 SR257-11 15.6 92.6 31.0 9.2 15.6 3.3 33 In-natura
112 SR304-30 15.3 87.5 49.7 18.0 15.3 3.7 16 Pré-fritas
113 SR310-04 16.9 77.3 54.4 18.4 16.9 3.3 7 In-natura
114  SR312-06 16.9 65.7 15.3 11.2 16.9 3.0 25 Outra

115 SR317-04 15.6 83.1 19.2 15.6 15.6 3.7 30 In-natura
116 SR317-09 13.9 91.8 25.5 7.0 13.9 2.0 0 In-natura
117 SR332-09 16.1 109.2 255 9.2 16.1 3.0 32 Outra

118 SR332-16 185 65.7 37.8 6.0 18.5 3.0 27 Chips

119 TSB02-07 16.3 88.9 36.1 10.5 16.3 3.7 48 In-natura
120 TSB03-10 17.2 74.4 20.0 8.1 17.2 4.3 34 Pré-fritas
121  TSB03-11 18.2 22.2 10.5 6.8 18.2 3.3 31 Pré-fritas
122 TSB04-05 154 87.5 32.2 14.6 15.4 3.7 12 In-natura
123  TSB06-08 18.5 91.8 38.2 9.4 18.5 3.0 14 In-natura
124 TSB07-04 16.0 94.1 51.0 15.1 16.0 3.0 7 Outra

125 TSBO7-05 9.6 22.2 10.5 3.1 9.6 3.0 33 Pré-fritas
126  TSBO7-07 15.0 139.7 40.4 6.0 15.0 3.3 50 Pré-fritas
127 TSB08-04 16.5 73.6 21.5 13.2 16.5 3.0 9 Pré-fritas
128 TSB08-12 18.1 77.3 34.3 9.7 18.1 3.3 23 Pré-fritas
129 TSB10-03 17.6 80.2 22.5 9.5 17.6 3.7 30 In-natura
130 TSB10-05 15.8 91.8 26.5 5.0 15.8 3.7 40 In-natura
131 TSB10-08 16.1 22.2 10.5 4.4 16.1 2.3 23 Outra

132 TSB10-11 33.3 22.2 10.5 4.9 33.3 4.3 75 In-natura
133 TSB10-13 175 109.2 22.0 6.5 17.5 3.0 0 Pré-fritas
134 TSB11-04 13.7 22.2 10.5 4.7 13.7 4.3 47 Outra

135 TSB11-18 19.1 91.8 44.8 4.5 19.1 4.3 21 In-natura
136 TSB11-25 10.1 33.6 11.6 6.2 10.1 3.3 24 In-natura
137 TSB12-06 194 13.1 6.5 5.0 19.4 3.0 29 In-natura
138 TSB12-16 135 74.4 29.5 5.5 13.5 3.7 33 Outra

139 TSB13-16 14.3 88.0 59.1 8.3 14.3 2.3 6 In-natura
140 TSB13-22 11.6 22.2 10.5 3.5 11.6 1.3 50 Pré-fritas
141 VNS01-09 15.7 106.3 51.0 8.5 15.7 4.7 67 Pré-fritas
142  VNSO01-17 15.7 74.4 16.1 6.9 15.7 5.0 28 In-natura
143  VNS02-03 16.7 74.4 21.1 8.3 16.7 4.3 52 Pré-fritas
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Apéndice D— Agrupamento de clones de batata pelo método de otimizacdo de Tocher baseado em caracteres morfoldgicos e agronémicos na safra
de inverno e sua respectiva aptidao.

Grupo Clones Aptidao Grupo Clones Aptidéo
20 60 94 12514011070 81 53 65 37 15 1 143 In-natura / Pré-fritas

1 91 15 64 11113 11617 10416 8 108 In-natura 16 40 123 In-patura
69 106 84 34 58 13973 48 35 77 44 17 12 138 Chips
99 4 76 51 18 89 131 Pré-fritas

’ 5 135113126 10227 52 93 9 54 41 In-natura 19 66 75  Chips
82 115129 39 68 20 2 Chips

3 26 49 10092 25 50 141 10 107 121 134 In-natura 21 28 Pré-fritas

4 56 80 18 36 14 g7 In-natura / Pré-fritas 29 31 Pré-fritas

5 55 12442 46 90 117 83 23 Chips / In-natura / Pré-fritas 23 43 Outra

6 97 12088 21 59 38 22 Chips / In-natura / Pré-fritas 24 63 Outra

7 11 57 47 11278 114 24 Chips 25 95 Outra

8 109 130 142 74 45 19 7 30 In-natura 26 96 Pré-fritas

9 72 137 122 In-natura 27 98 Outra

10 85 86 Chips / Pré-fritas 28 105 Chips

11 6 128 32 119 133 Pré-fritas 29 118 Chips

12 61 79 71 62 33 In-natura 30 127 Outra

13 101 103 Outra 31 132 In-natura

14 3 29 87 Chips 32 136 In-natura
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Apéndice E— Agrupamento de clones de batata pelo método de otimizagéo de Tocher baseado em caracteres morfoldgicos e agrondémicos na safra
de verdo e sua respectiva aptidao.

Grupo Clones Aptidao Grupo Clones Aptiddo

1 64 79 69 43 23 51 37 9 97 11372 134 In-natura 19 45 141 Pré-fritas

2 47 96 56 19 102 32 98 65 124 67 108 117 In-natura 20 4 39 In-natura / Pré-fritas
8 83 91 10013849 18 87 21 27 140 In-natura / Pré-fritas

3 2 35 20 10980 55 11 58 89 81 21 114 In-natura 22 5 78 Chips/ In-natura
90 22 11571 23 66 135 Chips/ In-natura

4 52 130 38 139 111 104 57 16 120 17 14341 Pré-fritas 24 63 86  Pré-fritas
7 54 128 25 60 74  Chips/ Pré-fritas

5 82 94 26 10529 83 34 30 25 106 Chips 26 10 In-natura

6 42 112 31 Pré-fritas 27 28 Pré-fritas

7 77 142 129 59 46 68 13 In-natura 28 36 In-natura

8 62 127 103 126 119 75 Pré-fritas 29 40 In-natura

9 12 15 14 24 44 Chips/ In-natura / Pré-fritas 30 76 In-natura

10 48 85 Chips/ In-natura 31 93 Pré-fritas

11 70 137 In-natura 32 95 Outra

12 123 33 In-natura, Pré-fritas 33 101 Outra

13 61 73 84 53 In-natura 34 110 Outra

14 92 132 In-natura 35 122 In-natura

15 107 118 Chips 36 131 Outra

16 50 116 Chips / In-natura 37 133 Pré-fritas

17 99 121 Pre-fritas 38 136 In-natura

18 1 125 In-natura / Pré-fritas
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Apéndice F— Médias dos grupos formados pelo método de otimizacdo de Tocher baseado em caracteres morfologicos e agrondmicos na safra de
inverno. Coeficiente de parentesco (CP) entre clones do mesmo grupo e sua respectiva amplitude de variacdo (Continua).

Meédias dos grupos (*) formados pelo método de otimizacdo de Tocher
1) 2(*) 3(*) 4(%) 5(*) 6(1) 7(*) 8(*) 9(*) 10(*) 11(*) 12(*) 13(*) 14(*) 15(*) 16(*)
MM 138.9 1249 1014 178.1 104.0 147.3 134.6 103.7 1455 2949 1443 1443 984 984 98.2 229.6
PG 833 674 420 899 514 829 801 60.2 854 928 841 841 36.7 36.7 50.6 920
PTT 26,3 178 10.0 264 100 256 247 149 275 495 431 431 143 143 95 47.4
TMS 206 202 212 198 211 221 214 204 192 224 207 20.7 196 196 199 185
CL 114.0 112.4 100.6 122.7 107.1 120.2 117.1 102.8 122.1 127.7 110.3 110.3 1004 1004 899 129.1

Carater

FT 2.9 30 28 2.5 24 29 2.1 3.0 3.0 3.5 38 38 2.0 20 35 40
PV 14 25 3.7 2.7 1.0 1.0 2.0 1.1 1.0 10 20 2.0 2.5 2.5 1.5 2.5
TP 1.5 14 1.5 1.5 1.9 1.6 20 33 1.3 1.0 1.4 14 20 20 40 1.5

CT 1.7 1.9 1.0 2.0 1.9 11 1.6 1.1 2.7 10 3.2 3.2 2.0 2.0 20 35
PD 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.7 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 2.0
HC 2.2 24 25 30 1.9 3.0 1.9 3.0 2.0 20 22 2.2 1.0 1.0 2.0 2.0
CC 1.1 1.9 1.0 1.0 1.0 2.0 2.1 1.9 1.0 15 2.0 20 40 40 1.5 2.0
AS 1.0 1.2 1.4 1.0 1.8 1.1 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0
CH 3.6 2.8 1.7 4.0 1.5 5.0 36 33 3.0 30 46 46 2.0 20 3.0 5.0
CP 0.1 0.1 0.2 02 01 0.1 0.2 01 04 06 0.2 01 0.0 00 00 00
Min. 0.0 00 00 00 00 0.0 00 00 04 06 00 00 0.0 00 00 0.0
Max. 0.7 0.3 05 07 03 04 06 03 04 06 04 03 00 00 00 0.0
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Apéndice F— Médias dos grupos formados pelo método de otimizacdo de Tocher baseado em caracteres morfologicos e agrondmicos na safra de
inverno. Coeficiente de parentesco (CP) entre clones do mesmo grupo e sua respectiva amplitude de variacdo (Concluséo).

Médias dos grupos (*) formados pelo método de otimizacdo de Tocher

Cardter  17(x) 18(*) 19(*) 20(*) 21(*) 22(*) 23(*) 24(*) 25(*) 26(*) 27(*) 28(*) 29(*) 30(*) 31(*) 32(*)
MM 235.,5 207.4 107.7 159.5 126.0 239.5 162.3 1029 154.7 108.7 128.2 73.3 105.6 211.2 134.0 106.2
PG 944 952 726 814 816 980 834 566 860 960 649 193 181 942 77.0 394
PTT 559 38,7 180 198 231 655 102 150 334 19.7 124 8.1 5.9 65.8 223 135
TMS 264 228 272 205 208 219 227 223 283 227 195 245 292 210 174 18.1
CL 1277 1314 1079 112.2 996 1314 1240 98.2 1314 1182 1314 119.0 103.3 131.4 106.7 103.3
FT 35 4.0 2.5 4.0 4.0 3.0 2.0 2.0 4.0 4.0 2.0 2.0 1.0 2.0 4.0 3.0

PV 1.0 15 2.0 4.0 1.0 2.0 1.0 1.0 1.0 4.0 2.0 4.0 1.0 2.0 4.0 1.0

TP 1.0 3.0 15 2.0 2.0 2.0 1.0 1.0 2.0 1.0 2.0 2.0 2.0 2.0 1.0 1.0

CT 2.0 2.5 1.5 4.0 1.0 1.0 2.0 1.0 1.0 4.0 4.0 1.0 2.0 5.0 1.0 4.0

PD 15 1.0 1.0 2.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0 2.0

HC 2.0 3.0 1.5 3.0 1.0 2.0 3.0 3.0 3.0 4.0 2.0 2.0 3.0 3.0 4.0 2.0

CcC 1.0 2.5 1.0 2.0 4.0 2.0 1.0 2.0 1.0 2.0 2.0 1.0 1.0 3.0 1.0 3.0

AS 1.0 2.0 1.0 1.0 1.0 1.0 3.0 2.0 1.0 2.0 2.0 1.0 1.0 1.0 1.0 1.0

CH 3.0 5.0 3.0 3.0 5.0 4.0 5.0 3.0 5.0 3.0 1.0 3.0 1.0 5.0 3.0 3.0

CP 0.0 0.0 0.3

Min. 0.0 0.0 0.3

Max. 0.0 0.0 0.3
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Apéndice G— Médias dos grupos formados pelo método de otimizacdo de Tocher baseado em caracteres morfolégicos e agrondmicos na safra de

verdo. Coeficiente de parentesco (CP) entre clones do mesmo grupo e sua respectiva amplitude de variacao (Continua).

Carater

Médias dos grupos (*) formados pelo método de otimizagao de Tocher

1) 2(%) 3(%) 4(%) 5() 6() 7(*) 8() 9(*) 10(*) 11(*) 12(*) 13(*) 14(*) 15(*) 16(*) 17(*) 18(*) 19(*)
MM 755 817 821 825 670 96.7 787 877 744 894 191 770 657 222 918 831 755 222 106.0
PG 26.1 315 279 281 248 454 259 285 248 327 92 309 243 105 310 206 26.1 105 458
PTT 104 73 94 78 84 146 88 89 106 111 51 117 55 59 111 74 104 40 91
TMS 153 148 159 159 149 163 180 163 158 144 170 177 163 131 189 133 153 116 16.8
CL 99.1 102.1 100.4 100.8 99.9 101.9 101.0 99.6 1015 98.1 101.4 100.8 100.8 102.3 99.3 98.1 99.1 971 101.2
FT 26 27 32 32 31 30 33 27 22 30 27 27 23 35 25 25 26 20 35
PV 29 32 32 30 31 27 40 37 32 25 33 27 30 25 25 25 29 30 25
TP 20 23 24 22 22 23 26 22 22 25 23 17 23 25 15 25 20 25 20
CT 23 22 19 22 21 17 19 30 20 30 17 23 15 20 20 15 23 25 15
PD 17 24 18 21 20 13 17 20 20 15 20 13 25 40 15 15 17 20 20
HC 20 20 20 30 30 30 10 27 26 10 30 20 20 20 30 30 20 20 30
CcC 10 26 19 17 10 13 10 30 20 10 30 50 13 30 30 10 10 20 40
AS 20 11 20 10 20 30 16 20 10 20 10 =27 10 10 10 30 20 10 3.0
CH 70 49 49 38 50 50 53 63 50 70 43 80 30 40 70 50 70 30 30
CP 02 02 02 02 01 01 01 02 O5 00O O1 O1 O1 o0O 04 01 04 00 00
Min o0 00 00 0O 0O 01 00 0O O3 0O 01 01 OO ©0O 04 01 04 00 00
Max 06 06 06 07 O5 01 02 04 07 0O 01 01 02 00 04 01 04 00 00
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Apéndice G— Médias dos grupos formados pelo método de otimizacdo de Tocher baseado em caracteres morfolégicos e agrondmicos na safra de
verdo. Coeficiente de parentesco (CP) entre clones do mesmo grupo e sua respectiva amplitude de varia¢do (Concluséo).

Médias dos grupos (*) formados pelo método de otimizacao de Tocher

20(*%) 21(*) 22(*) 23(*) 24(*) 25(*) 26(*) 27(*) 28(*) 29(*) 30(*) 31(*) 32(*) 33(*) 34(*) 35(*) 36(*) 37(*) 38(*)
MM 88.3 744 483 814 813 831 849 57.0 779 918 86.1 57.0 1217 976 222 875 222 109.2 33.6
PG 349 187 129 36.1 310 305 185 180 271 175 457 180 345 374 105 322 105 220 116
PTT 111 45 64 69 94 73 151 50 106 83 240 46 164 155 33 146 44 65 6.2
TMS 15.0 8.7 157 200 133 166 137 197 173 148 178 163 194 139 147 154 16.1 175 10.1
CL 101.7 98.9 98.9 100.8 98.3 102.3 100.8 98.7 99.5 102.7 101.4 100.7 103.2 100.7 98.7 100.3 106.0 109.2 102.0
FT 30 25 20 30 30 20 20 30 10 30 10 20 30 30 30 30 30 20 30
PV 25 30 30 25 25 30 50 50 30 50 30 30 30 50 10 20 30 30 20
TP 20 15 10 20 25 15 20 10 20 30 20 20 30 30 10 30 20 10 30
CT 15 35 20 20 15 20 30 30 20 20 20 20 30 20 10 10 30 30 30
PD 20 30 15 10 20 20 40 40 30 20 30 10 30 20 20 10 20 30 20
HC 10 20 10 35 20 20 30 30 30 40 30 10 20 20 40 30 30 30 10
cC 35 10 20 20 10 30 30 20 10 10 10 30 30 30 10 20 20 20 20
AS 30 20 25 10 35 30 30 20 20 20 20 10 10 20 30 20 20 30 10
CH 70 30 50 30 50 50 70 10 80 80 50 30 80 30 20 70 20 10 7.0
CP 00 00 01 00 00 01

Min 00 00 01 00 00 01

Max 00 00 01 00 00 0.1

Ce 0. 01 01 01 01 01 00 OO 00O 0O OO 00 OO 00O 00O 00 00 00 0.0

Carater




