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RESUMO 9 
 10 
Estudos de diversidade genética em batata (Solanum tuberosum L.) têm sido de grande 11 
importância em programas de melhoramento, por fornecerem informações sobre 12 

caracteres que permitem a identificação de genitores com potencial efeito heterótico, 13 

direcionando cruzamentos e consequentemente, aumentando a probabilidade de 14 

aparecimento de genótipos superiores nas progênies. O objetivo desse estudo foi avaliar 15 
a divergência genética de um banco de germoplasma de batatas a partir de caracteres 16 
agronômicos importantes para o mercado de mesa e processamento industrial. Desse 17 
modo, 409 acessos foram cultivados sob condição de campo em blocos aumentados e 18 

avaliados para formato de tubérculo, profundidade de olhos, coloração de pele, 19 
coloração de polpa, número de tubérculos ≥ 4,5 cm de diâmetro, massa de tubérculos ≥ 20 

4,5 cm de diâmetro e percentual de massa seca. As análises basearam-se na 21 
determinação das médias e obtenção da dissimilaridade pela distância de Gower (1971) 22 
utilizando os caracteres qualitativos e quantitativos avaliados. O algoritmo PAM (1990) 23 

indicou 13 grupos mais contrastantes entre si, indicando uma grande divergência 24 
genética presente no germoplasma avaliado. Conclui-se, contudo, que os acessos 25 

avaliados apresentam dissimilaridade genética quanto as características fenotípicas 26 

avaliadas, destacando-se os acessos SR2-31-03 e RPC12-47 como os mais dissimilares, 27 

enquanto KCR01-11 e SR2-57-11 apresentam-se como os mais similares entre si. A 28 
formação de grupos distintos confirma a existência de divergência genética, vindo a ser 29 
um aspecto positivo do ponto de vista da utilização destes genótipos em hibridações 30 

artificiais com a finalidade de ampliar a variabilidade genética assim como obter 31 

progênies promissoras a serem avaliadas em programas de melhoramento. 32 
 33 
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