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Resumo 
A mandioca é uma cultura de segurança alimentar cuja demanda tem aumentado significativamente. 
Entretanto, sua produtividade ainda está abaixo do potencial e pode ser elevada com o melhoramento 
da cultura. No melhoramento, a estimativa de parâmetros genéticos dos caracteres quantitativos é 
essencial, dentre os quais pode-se destacar a herdabilidade e a correlação entre caracteres. O 
objetivo deste trabalho foi estimar a herdabilidade e a correlação entre caracteres quantitativos de 
produção da mandioca. Os parâmetros foram estimados em 87 genótipos de mandioca para quatro 
caracteres: altura da parte aérea (HPA), número total de raízes tuberosas (NRT), peso de raízes 
comerciais (PESORC) e  peso total de raízes (PESORT). Os valores de herdabilidade foram de 0,55; 
0,62; 0,63; e 0,79 para os caracteres NRT, PESORT, PESORC e HPA, respectivamente. A 
correlação foi significativa e positiva entre todos os pares de caracteres, com exceção de HPA versus 
NRT. As estimativas de herdabilidade e correlação calculadas serão de grande importância para 
planejar e executar as etapas posteriores do programa de melhoramento da mandioca. 
 
Palavras-chave: Manihot esculenta, melhoramento de plantas, caracteres quantitativos, modelos 
mistos. 
 
Área do Conhecimento: Engenharia Agronômica 
 
Introdução 
 

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é um alimento básico na dieta de mais de um bilhão de 
pessoas no mundo, principalmente em países tropicais em desenvolvimento (LEBOT, 2020; SCOTT, 
2020). Sua importância na segurança alimentar deve-se às suas características benéficas, como as 
raízes nutritivas, capacidade de se adaptar a quase todos os tipos de clima, tolerância à seca e a 
solos inférteis, capacidade de se recuperar de doenças e ataques de pragas, além de não requerer 
cuidados exigentes (MORANTE et al., 2010; BYJU; SUJA, 2020; DE OLIVEIRA et al., 2022).  

A produção de mandioca e a demanda pela raiz tem aumentado significativamente (FAOSTAT, 
2022) devido ao seu potencial de adaptação às mudanças climáticas e a variedade de alimentos que 
são feitos a partir das raízes e das folhas nutritivas (LEBOT, 2020; MORE et al., 2023). A 
produtividade da mandioca, entretanto, ainda está abaixo do seu potencial em alguns países como o 
Brasil, em que são produzidas cerca de 15 t ha-1, embora a cultura possa produzir até 60 t ha-1 
(BESTER et al., 2021), podendo ser elevada com o melhoramento da cultura (MORE et al., 2023). 

No melhoramento de plantas visando o aumento produtivo, a estimativa de parâmetros genéticos 
dos caracteres quantitativos é essencial, dentre os quais pode-se destacar a herdabilidade e a 
correlação entre caracteres. A herdabilidade é definida como a proporção da variação total de uma 
característica fenotípica dentro de uma população que é atribuível à variação genética e é calculada 
como uma medida de precisão dos ensaios e/ou para computar a resposta à seleção (SCHMIDT et 
al., 2019). A correlação indica o grau de associação entre dois caracteres. Quando existente, a 
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seleção de indivíduos por um caractere gera respostas à seleção não somente naquele caractere, 
mas também no caractere correlacionado, o que é denominado resposta correlacionada. A direção e 
a magnitude desta resposta depende do coeficiente de correlação (HILL, 2013; NEYHART; LORENZ; 
SMITH, 2019). Correlações negativas, por exemplo, podem fazer com que a seleção visando o 
aumento do valor de um caractere cause a redução no valor do caractere negativamente 
correlacionado. Assim, a estimativa do coeficiente de correlação pode permitir a seleção indireta e é 
importante para decidir quais caracteres que se incluem e o peso relativo de cada um na seleção por 
vários caracteres simultaneamente, em especial para construir índices de seleção (HILL, 2013; 
NEYHART; LORENZ; SMITH, 2019). 

O uso da máxima verossimilhança restrita (REML) para obtenção dos componentes de variância 
seguido da melhor predição linear imparcial (BLUP) é o método mais eficiente para estimativa de 
parâmetros genéticos e predição de valores genotípicos, principalmente em dados desbalanceados, 
gerando resultados com acurácia e não viesados (PIEPHO; RICHTER; WILLIAMS, 2008; RESENDE 
et al., 2012).  

O objetivo deste trabalho foi estimar a herdabilidade e a correlação entre caracteres quantitativos 
relacionados à produção da mandioca via metodologia REML/BLUP. 

 
Metodologia 
 

Foram avaliados quatro caracteres quantitativos, a saber: a) Altura da parte aérea (HPA) – 
determinada pela medição do material vegetal imediatamente após o corte a 20 cm do solo; b) 
Número total de raízes tuberosas (NRT); c) Peso de raízes comerciais (PESORC) – determinado pela 
pesagem de todas as raízes comerciais colhidas na parcela (foram consideradas raízes comerciais 
aquelas com comprimento e diâmetro maior ou igual a 0,20 m e 0,03 m, respectivamente);  d) Peso 
total de raízes (PESORT) – determinado pela pesagem de todas as raízes, sem descarte. As análises 
foram realizadas em 87 genótipos de mandioca pertencentes à população de trabalho do Programa 
de Melhoramento da Mandioca do Centro de Ciências Agrárias e Engenharias da Universidade 
Federal do Espírito Santo (CCAE/UFES).  

Os caracteres foram avaliados em seis experimentos implantados nos anos de 2018 e 2019 nos 
municípios de Mimoso do Sul, Venda Nova do Imigrante e Linhares no Estado do Espírito Santo. O 
delineamento experimental utilizado foi o de blocos aumentados (DBA), sendo 84 genótipos 
(tratamentos não comuns) e três tratamentos comuns, distribuídos em três blocos com cinco plantas 
por parcela. Manivas de 15 a 20 cm foram plantadas em linhas durante a estação chuvosa nas 
regiões. Os espaçamentos entre linhas e plantas foram de 1,0 e 0,7 m, respectivamente. As plantas 
foram colhidas após 12 meses após o plantio.  

Os dados fenotípicos foram analisados usando a metodologia de modelos mistos (REML/BLUP), 
conforme descrito por Barbiero (2022), para obtenção dos componentes de variância via REML e dos 
valores genéticos preditos via BLUP. Os modelos estatísticos foram baseados na estratégia de dois 
estágios para a análise de dados MET (Multi-Environment Trial). No primeiro estágio, os ensaios 
individuais foram analisados com modelos incluindo termos para efeitos de delineamento e 
ambientes. A partir dessas análises de ensaios individuais, as médias e pesos ajustados foram 
inseridos no segundo estágio, onde um modelo ajusta o efeito dos genótipos por meios ambientais, 
usando os pesos estimados na primeira etapa. 

Os coeficientes de herdabilidade individual de sentido amplo (ℎ2) foram estimados de acordo com 

Cullis et al., (2006), utilizando a equação: ℎ2 = 1 − [
𝑃𝐸𝑉̅̅ ̅̅ ̅̅

2×𝜎̂𝑔
2]; em que 𝑃𝐸𝑉̅̅ ̅̅ ̅̅  é a variância média do erro 

predito e 𝜎̂𝑔
2 é a estimativa do valor genético. Os valores genéticos preditos foram usados para o 

cálculo da correlação entre os caracteres calculada pelo coeficiente de correlação de Pearson 
 

Resultados 
 

Os valores de herdabilidade foram de 0,55; 0,62; 0,63; e 0,79 para os caracteres NRT, PESORT, 
PESORC e HPA, respectivamente. 

A correlação foi significativa e positiva entre todos os pares de caracteres, com exceção de HPA 
versus NRT (Figura 6).  
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O maior valor de correlação foi entre PESORC e PESORT. Ambos os caracteres se referem aos 
pesos das raízes, porém, para a obtenção de PESORT foram consideradas todas as raízes e, para a 
obtenção de PESORC, foram avaliadas apenas as raízes adequadas para o comércio.  

O valor de correlação de 0,50 entre NRT e PESORT sugere que, em aproximadamente metade 
dos casos, quanto maior o número de raízes, maior o peso total destas. O gráfico de dispersão 
mostrou que os dois genótipos que apresentaram os menores valores de NRT também apresentaram 
os menores valores de PESORC (T2 e G104) e que os genótipos com os maiores valores de 
PESORT também tinham altos valores de NRT (G2, T3 e G82). Porém também é possível perceber 
genótipos com altos valores de NRT e com valores de PESORT baixos a médios, enquanto genótipos 
com NRT baixo não apresentaram alto PESORT. Assim, as análises sugerem que os genótipos com 
muitas raízes (acima de sete, aproximadamente) podem ser altamente produtivos ou não, mas os 
genótipos com poucas raízes (abaixo de sete) dificilmente atingirão altas produções, com pesos 
acima de 2,8 kg por planta. A correlação entre NRT e PESORC (0,33) foi menor que a observada 
entre NRT e PESORT, provavelmente porque as raízes não comerciais foram descartadas na 
avaliação de PESORC. Invariavelmente, também não foram observados altos valores de PESORC 
em genótipos com baixo NRT. 

A HPA apresentou correlação de 0,37 com o PESORT e de 0,42 com o PESORC. Observando o 
gráfico de dispersão, é possível perceber que as plantas mais baixas tendem a produzir raízes com 
peso entre baixo e médio, enquanto nas plantas mais altas, a variação do peso das raízes tende a ser 
entre médio e alto. Essa correlação provavelmente está relacionada ao vigor das plantas, que permite 
um maior acúmulo de energia nas raízes e um maior engrossamento destas, já que a HPA não 
apresentou correlação com o número de raízes. Isto também explica o fato de a correlação com 
PESORC ser maior que aquela com PESORT, já que as raízes com baixo comprimento e diâmetro 
não foram consideradas como comerciais. 

 
Figura 1- Correlação e Dispersão entre os caracteres quantitativos Altura de Plantas (HPA), Número de Raízes 

Totais (NRT), Peso de Raízes Comerciais (PESORC), e Peso de Raízes Totais (PESORT) medidos em 87 
genótipos de mandioca. 

 
Fonte: o autor. 
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Discussão 
 

A herdabilidade dos caracteres variou de moderada a alta. Os valores são considerados altos 
quando são maiores que 0,7 e moderados quando se situam entre 0,2 e 0,7 (RAFFA; THOMPSON, 
2017). O NRT apresentou herdabilidade de 0,55. Para esta característica tem sido relatadas 
herdabilidades de 0,91 (AVIJALA et al., 2015) 0,65 (SILVA et al., 2016); 0,41 (PEPRAH et al., 2020); 
0,38 (YONIS et al., 2020); e 0,32 (DE CARVALHO et al., 2022). A herdabilidade para o peso de 
raízes (PESORT e PESORC) foi de 0,62 e 0,64. Outros autores têm relatado herdabilidade variando 
de 0,33 a 0,78 para o peso de raízes totais (PEPRAH et al., 2020; YONIS et al., 2020). As 
características NRT e PESORT estão muito ligadas à produtividade da mandioca. Para a 
produtividade de raízes, herdabilidades de 0,21; 0,35; 0,54; 0,87 têm sido relatadas (DE CARVALHO 
et al., 2022; ANDRADE et al., 2019; NTAWURUHUNGA; DIXON, 2010; AVIJALA et al., 2015, 
respectivamente). A altura da parte aérea foi o caractere com maior herdabilidade (0,79), o que 
sugere que a altura das plantas está mais relacionada com a tendência genética dos genótipos em 
serem mais altos ou mais baixos.  

Os valores moderados de herdabilidade apresentados pelas características NRT, PESORT e 
PESORC são desejáveis para o melhoramento da mandioca, pois indicam que os acessos que forem 
selecionados têm a tendência de transferir seus níveis de produtividade para as próximas gerações, 
mantendo, pelo menos, os mesmos patamares de produtividade (YOKOMIZO; FARIAS NETO, 2003). 

Dentre os caracteres quantitativos avaliados, o PESORT e o PESORC são os de maior 
importância para o melhoramento visando alta produtividade de raízes, mas também são os de mais 
difícil avaliação, pois exigem o arranquio, limpeza e pesagem das raízes. A correlação ou associação 
destas características com outros caracteres pode facilitar e reduzir os custos dos programas de 
melhoramento ao permitir a realização de seleção indireta. 

Os caracteres PESORT e PESORC apresentaram correlação significativa e positiva com o NRT, a 
qual também tem sido relatada por outros autores (KARIM et al., 2020; PAZ et al., 2020; DIAGUNA et 
al., 2022). O NRT é uma característica um pouco mais fácil de avaliar que o peso das raízes, pois 
exige apenas a contagem, não sendo necessária a limpeza e a pesagem, mas também necessita do 
arranquio. Porém, o NRT apresentou herdabilidade menor que PESORT e PESORC, o que torna a 
seleção indireta inviável.  

A correlação de HPA com PESORT e PESORC, mesmo não sendo uma correlação alta, de 0,37 e 
0,42, permitiu perceber que os genótipos com maiores pesos têm HPA entre médio e alto. Como HPA 
apresentou uma herdabilidade alta, maior que os demais caracteres e é uma variável mais fácil de 
avaliar, por estar acima do solo, pode ser uma alternativa para seleção indireta dos genótipos mais 
produtivos, eliminando-se os genótipos com HPA baixa. Entretanto, a correlação entre altura de 
plantas e peso de raízes caracterizada nesta população não tem sido observada em outras 
populações de mandioca, como as avaliadas por Vieira, Fialho e Carvalho, 2014, Karim et al., 2020, 
Paz et al., 2020 e Diaguna et al., 2022. Os valores dos coeficientes de correlação não são 
constantes, dependem da composição genética da população e da média ambiental (SGRÒ; 
HOFFMANN, 2004; HILL, 2019). 

A não correlação entre HPA e NRT e os valores baixos e médios de correlação com PESORT e 
PESORC podem indicar o potencial de aumentar ainda mais a produção através de cruzamentos, 
pois genótipos que tendem a apresentar valores altos de uma determinada característica podem ser 
cruzados com aqueles que apresentam apenas uma ou outra característica de valor elevado, visando 
a seleção de genótipos ainda mais produtivos. Por exemplo, genótipos com altos valores de NRT, 
mas com pesos de raízes médio-baixos têm grande potencial de armazenamento, mas a produção de 
amido é baixa. O cruzamento deste genótipo com genótipos que apresentam alto peso de raízes 
pode elevar ainda mais a produção. A manutenção da alta produtividade dos genótipos tem as 
vantagens de a cultura ser reproduzida vegetativamente e de as características apresentarem 
herdabilidade entre moderada e alta. 
 
Conclusão 
 

Os valores de herdabilidade variaram de moderados a altos, sendo favoráveis à seleção dos 
caracteres visando o aumento produtivo de mandioca. 
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Os valores de correlação foram positivos e significativos e deverão ser considerados para a 
seleção simultânea de caracteres. 
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