CooNOOULTE, WN -

PP P PP WWWWWWWWWWNNNNNNMNNNMNNNRERPRRPRRRERERERPR
AP WONPFPOOVOONOOTUPSL, WNRPRPOOONODUPWNRERPOOOONOOUPEAWNDELO

SILVA GR; NOMURA JV; NANDI G; PIOTTO FA, 2022. Diversidade genética em batata utilizando
caracteres morfoldgicos.
In: CONGRESSO BRASILEIRO DE OLERICULTURA, 56. Anais... Bento Gongalves-RS: ABH.

Diversidade genética em batata utilizando caracteres morfologicos

Givanildo R da Silva®; Joao V Nomural; Gustavo Nandi!; Fernando A Piotto?

IESALQ/USP — Escola Superior de Agricultura “Luiz de Queiroz”/Universidade de Sdo Paulo. Av. Padua
Dias, 235 - Agronomia, Piracicaba - SP, CEP: 13418-900, Piracicaba — SP, g.rodrigues@usp.br,
jnomura@usp.br, gustavo.nandi@usp.br, fpiotto@usp.br.

RESUMO

Estudos de diversidade genética em batata (Solanum tuberosum L.) tém sido de grande
importancia em programas de melhoramento, por fornecerem informacGes sobre
caracteres que permitem a identificacdo de genitores com potencial efeito heteroético,
direcionando cruzamentos e consequentemente, aumentando a probabilidade de
aparecimento de genotipos superiores nas progénies. O objetivo desse estudo foi avaliar
a divergéncia genética de um banco de germoplasma de batatas a partir de caracteres
agrondmicos importantes para o mercado de mesa e processamento industrial. Desse
modo, 409 acessos foram cultivados sob condicdo de campo em blocos aumentados e
avaliados para formato de tubérculo, profundidade de olhos, coloracdo de pele,
coloracdo de polpa, nimero de tubérculos > 4,5 cm de didmetro, massa de tubérculos >
45 cm de didmetro e percentual de massa seca. As andlises basearam-se nha
determinacdo das médias e obtencdo da dissimilaridade pela distancia de Gower (1971)
utilizando os caracteres qualitativos e quantitativos avaliados. O algoritmo PAM (1990)
indicou 13 grupos mais contrastantes entre si, indicando uma grande divergéncia
genética presente no germoplasma avaliado. Conclui-se, contudo, que 0S acessos
avaliados apresentam dissimilaridade genética quanto as caracteristicas fenotipicas
avaliadas, destacando-se o0s acessos SR2-31-03 e RPC12-47 como os mais dissimilares,
enquanto KCRO01-11 e SR2-57-11 apresentam-se como 0s mais similares entre si. A
formagdo de grupos distintos confirma a existéncia de divergéncia genética, vindo a ser
um aspecto positivo do ponto de vista da utilizacdo destes genotipos em hibridacdes
artificiais com a finalidade de ampliar a variabilidade genética assim como obter
progénies promissoras a serem avaliadas em programas de melhoramento.
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