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A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € uma das principais fontes de
energia em todo o mundo. Apesar de sua rusticidade, a mandioca sofre grandes
perdas causadas por fatores biodticos (pragas e doencas) e abidticos (seca e
baixa fertilidade dos solos). Além disso, a mandioca possui elevada deterioragéo
fisiologica pds-colheita (DFP) em todas as suas variedades comercialmente
utilizadas, o que reduz muito a vida de prateleira das raizes. Até o momento, o
programa de melhoramento de mandioca da Embrapa vem trabalhando apenas
com a diversidade genética da unica espécie cultivada do género. As espécies
silvestres que, abrigam genes de resisténcia aos principais estresses bidticos e
abidticos que afetam a mandioca, sdo muito pouco estudadas e muitas delas
estdo ameacgadas de extingao.

O potencial de utilizacdo de espécies silvestres tem sido recentemente
confirmado por estudos desenvolvidos no CIAT (Centro Internacional de
Agricultura Tropical). Dos resultados dessas experiéncias, destaca-se: 1)
Moderado a alto niveis de resisténcia a acaro, mosca branca e cochonilha foi
encontrado em hibridos inter-especificos de M. esculenta sub spp flabellifolia
(Burbano et. al., 2005); 2) A unica fonte de resisténcia a mandarova e uma fonte
de resisténcia ao virus do mosaico foram identificadas na 42 progenie de
retrocruzamentos de M. Glaziovii (Chavarriaga et al., 2004); 3) Surpreendente
reducdo da DFP foi identificado em um hibrido inter-especifico entre M.
esculenta e M. walkerae (CIAT, 2003); 4) M.glaziovii, M. catingae e M.
carthaginensis, sao adaptadas as condi¢gbes semi-aridas e sao potenciais fontes
de genes para tolerancia a seca. Por outro lado, a natureza heterozigota e o
longo ciclo reprodutivo da mandioca torna a introgressdo e a piramidagéo
desses genes um esforco de longo prazo. Em particular, problemas de

segregacao distorcida (Jiang et al., 2000), supressdao de recombinagao



(Paterson et al., 1990) e arraste de genes deletérios (Young e Tanksley, 1989)
sdo frequentemente encontrados em cruzamentos inter-especificos. Por estas
razoes, os melhoristas de plantas tradicionalmente possuem boas razdes para
nao utilizar esses cruzamentos. Uma alternativa para superar esses problemas é
o método de retrocruzamento avangado, sugerido por Tanksley e Nelson (1996),
que se sobrepde a algumas das limitagdes ao se utilizar espécies silvestres em
programas de melhoramento. A vantagem do retrocruzamento avangado (ABC,
do inglés) é a possibilidade de transferir alelos favoraveis de germoplasma néo-
melhorado/adaptado para linhagens elite de programas de melhoramento, ao
mesmo tempo em que evita o efeito epistatico de genes deletérios encontrado
em especies silvestres (Tanksley e McCouch 1997). Outra vantagem do método
de retrocruzamento avangado € que a analise de locos de caracteristicas
quantitativas (QTL) da progénie resultante pode ser utilizada para identificar
alelos de interesse no doador silvestre/selvagem. Estes alelos podem avaliados
em outros cruzamentos via selecdo assistida por marcadores (Tanksley e
Nelson 1996). Apesar do método de retrocruzamento avangado ser aplicado em
grande numero de espécies autdbgamas, especialmente cereais, feijao (Blair et
al., 2006) e algodao (Chee et al., 2005), ele ja vem sendo utilizado recentemente
com sucesso em espécies aldogamas, como em mandioca (CIAT 2005).

Com base nas descobertas preliminares, em espécies silvestres de
mandioca, de fontes de resisténcia aos principais fatores bidticos e abidticos que
afetam a mandioca cultivada, e na perspectiva de utilizar tecnologias de baixo
custo, via marcadores moleculares, para introduzir genes uteis de espécies
silvestres em progenitores elites, esta sendo conduzido, desde 2005, o projeto
“Desenvolvimento de tecnologias de baixo custo para piramidagdo de genes
uteis de espécies silvestres de mandioca em progenitores elites”, financiado
pelo Programa Desafio Geragao (Generation Challenge Program-GCP), com os
seguintes objetivos especificos: 1) Desenvolver metodologias simples para
reduzir o custo e a complexidade da seleg¢do assistida por marcadores (MAS,
em inglés); 2) Identificar marcadores moleculares para: a) redugcdo da DFP em
um hibrido inter-especifico (CW429-1) com M. walkerea; b) resisténcia a

mandarova em MNg11 (60444), um individuo BC4 obtido de M. glaziovii; e c)



resisténcia a mosca branca em um hibrido inter-especifico (CW251-3) de M.
esculenta sub spp flabellifolia, usando populacdes S4, BC4 e BCs recentemente
desenvolvidas; 3) Coletar espécies silvestres de Manihot em regides com
prolongado periodo de seca (semi-arido e cerrados) e onde as pragas e
doencgas de mandioca sao endémicas; 4) Estabelecer uma avaliagao sistematica
de acessos de espécies silvestres e hibridos inter-especificos, para resisténcia a
seca, pragas e doengas, e criar uma base de dados dos resultados dessas
avaliacbes; e 5) Desenvolver variedades que combinam resisténcia a acaros e
virus do mosaico, e linhas que combinam reducdo da DFP e resisténcia a
mandarova ou a mosca-branca, via MAS.

Os métodos utilizados e os progressos obtidos nos estudos preliminares
e nas atividades em andamento do mencionado projeto, serdo apresentados

com mais detalhes neste relato.
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