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RESUMO 

 
A mandioquinha-salsa é uma espécie de origem Andina cujas raízes apresentam elevado 

interesse econômico e qualidade nutricional. Por se tratar de uma hortaliça de ciclo longo, alguns 

fatores de ordem climática apresentam grande influência sobre o seu desenvolvimento, sendo a 

produtividade altamente sensível às temperaturas elevadas. Como consequência do aumento de 

temperatura em decorrência das mudanças climáticas, a produção de mandioquinha-salsa 

encontra-se abaixo da demanda no Brasil. Os plantios realizados em épocas quentes e chuvosas 

apresentam alto índice de apodrecimento de mudas e raízes, o qual propicia elevadas perdas 

causadas por bacterioses. Atualmente estima-se que pelos padrões de aumento de temperatura 

em decorrência das mudanças climáticas pode acarretar a redução da produção, inviabilizando o 

plantio em determinadas regiões. Desta forma, identificar constituições genéticas potenciais, 

adaptadas a estas condições climáticas, até então desfavoráveis para a cultura, é uma forma de 

garantir a sua produção. Nesse contexto, o objetivo do trabalho foi analisar o desempenho 

agronômico, as respostas metabólicas e a prospecção in sílico de genes de tolerância ao calor de 

genótipos de mandioquinha-salsa cultivados no município de Pato Branco – Paraná. Foram 

conduzidos dois experimentos (duas épocas de cultivos), na área experimental da Universidade 

Tecnológica Federal do Paraná, UTFPR, Campus Pato Branco, simulando cultivo comercial a 

campo, e um terceiro experimento em vasos em ambiente protegido, onde as plantas foram 

expostas à duas condições de temperatura (30 ºC e 20 ºC, em câmaras de fitotron). As plantas do 

cultivo comercial foram analisadas quanto ao crescimento, incidência de pragas e doenças, 

desempenho agronômico, qualidade de raízes, trocas gasosas e análises metabólicas. As plantas 

cultivadas em ambiente protegido foram avaliadas quanto aos parâmetros metabólicos e de 

trocas gasosas. Por fim, foi realizado um estudo in sílico, para a prospecção de genes envolvidos 

no processo de resposta ao estresse causado por altas temperaturas em espécies de plantas, 

visando identificar sequências homólogas em espécies da ordem Apiales. Analisando o 

desempenho agronômico, crescimento, incidência de pragas e doenças e qualidade de raiz, dos 

genótipos estudados no período de condução dos experimentos, Amarela de Senador Amaral, 

Branca Comum e Amarela Comum obtiveram desempenhos insatisfatórios. Em contrapartida, os 

genótipos SCS380 Inca e SCS381 Coqueiral, de forma geral, foram os que expressaram os 

melhores resultados, mostrando adaptabilidade às condições edafoclimáticas da região. De forma 

geral os genótipos BRS Rubia 41, primeira época de cultivo, e SCS380 Inca, segunda época de 

cultivo, apresentaram os melhores resultados para as avaliações de trocas gasosas, tendo as 

maiores taxas de assimilação de CO2, maiores concentrações internas de CO2 na folha e 



consequentemente, uma sugerida maior capacidade fotossintética quando cultivadas a campo. 

Para o experimento em ambiente controlado, os genótipos BRS Acarijó 56 e SCS380 Inca 

obtiveram destaque, apresentando plantas sobreviventes até o fim do experimento. Além disso, as 

plantas sobreviventes e estressadas apresentaram maiores médias para os parâmetros de 

condutância estomática e concentração interna de CO2 quando comparadas com as plantas 

acondicionadas no ambiente controle. Em relação aos dados bioquímicos, observa-se que para a 

análise da primeira época de cultivo, houve um destaque dos genótipos BRS Rubia 41 e BRS 

Catarina 64 em relação ao acúmulo de pigmentos, proteínas totais e aminoácidos livres, tanto na 

parte aérea quanto no sistema radicular. Em contrapartida, o conteúdo de açúcares exibiu um 

padrão oposto, com maiores teores de amido e sacarose nos genótipos BRS Acarijó 56 e SCS380 

Inca, com destaque também para o genótipo BRS Acarijó 56 acumular também maiores níveis 

de açúcares redutores (glicose e frutose) em relação aos demais genótipos. As análises relativas 

á segunda época de cultivo, evidenciam que o genótipo BRS Acarijó 56 apresentou maior 

conteúdo de pigmentos e proteínas totais no seu sistema radicular. Tal acúmulo destes metabólitos 

foi observado em folhas para os genótipos SCS381 Coqueiral e SCS380 Inca. A análise de 

fenóis totais indicou maiores níveis nas folhas de BRS Acarijó 56, e n as raízes de SCS381 

Coqueiral e SCS380 Inca. Por fim, ao avaliar a extensão dos efeitos sobre o metabolismo primário 

de genótipos de A. xanthorrhiza, observa-se destaque para o genótipo BRS Rubia 41, cujas 

plantas sob estresse térmico apresentaram maior conteúdo de clorofilas a e b, clorofilas totais, 

proteínas, amido (glicose equivalente) e frutose; ao passo que o genótipo SCS380 Inca, 

apresentou maior conteúdo do osmorregulador prolina, bem como de aminoácidos livres, em 

comparação aos demais. Com o estudo in sílico, foram identificados 29 genes associados à 

tolerância ao estresse térmico causado por altas temperaturas em várias espécies, destacando-se a 

espécie modelo Arabidopsis thaliana, que foi amplamente utilizada nos estudos. Notavelmente, 

os resultados indicaram que a família das Proteínas de Choque Térmico (HSPs) desempenhou 

um papel preponderante, demonstrando sua essencialidade na preservação da integridade 

celular, especialmente em condições de estresse térmico provocado por elevadas temperaturas. 

Além disso, por meio do alinhamento das sequências nucleotídicas contra sequências da ordem 

Apiales foi possível identificar 19 espécies com sequências similares. Apesar do número 

significativo de espécies similares houve destaque para cenoura (Daucus carota) que retornou 

maior quantidade de resultados. 

 

Palavras-chave: Arracacia xanthorrhiza Bancroft. Estresse térmico. Genótipos        tolerantes. 



ABSTRACT 

 

The mandioquinha-salsa, originating from the Andes, boasts roots of high economic value and 

nutritional quality. As a long-cycle vegetable, its development is significantly influenced by 

climatic factors, with productivity highly sensitive to elevated temperatures. Due to climate 

change-induced temperature increases, mandioquinha- salsa production in Brazil falls below 

demand. Plantings during hot and rainy seasons often result in high rates of seedling and root rot, 

leading to substantial losses from bacterial diseases. Current projections suggest that the 

anticipated temperature rise due to climate change may further reduce production, rendering 

cultivation unfeasible in certain regions. Thus, identifying genotypic variations adapted to these 

unfavorable climatic conditions becomes crucial for ensuring sustainable production. Against this 

backdrop, this study aimed to analyze the agronomic performance, metabolic responses, and in 

silico exploration of heat tolerance genes in mandioquinha-salsa genotypes cultivated in Pato 

Branco, Paraná. Two experiments, simulating commercial field cultivation, were conducted at the 

Experimental Area of the Federal Technological University of Paraná (UTFPR), Campus Pato 

Branco. Additionally, a third experiment in pots, within a controlled environment, exposed plants 

to two temperature conditions (30°C and 20°C in phytotron chambers). Commercially cultivated 

plants underwent analysis for growth, pest and disease incidence, agronomic performance, root 

quality, gas exchange, and metabolic profiling. Plants grown in a controlled environment were 

evaluated for metabolic parameters and gas exchange. Lastly, an in silico study was performed 

to prospect genes involved in the response to heat stress in plants, aiming to identify homologous 

sequences in Apiales order species. Analyzing the agronomic performance, growth, incidence of 

pests and diseases, and root quality of the genotypes studied during the experimental period, 

Amarela de Senador Amaral, Branca Comum, and Amarela Comum obtained unsatisfactory 

performances. Conversely, the genotypes SCS380 Inca and SCS381 Coqueiral generally 

demonstrated the best results, showing adaptability to the region's soil and climatic conditions. 

Overall, the genotypes BRS Rubia 41 (first cultivation period) and SCS380 Inca (second 

cultivation period) showed the best results for gas exchange evaluations, with the highest rates of 

CO2 assimilation, higher internal CO2 concentrations in the leaves, and consequently, a 

suggested higher photosynthetic capacity when cultivated in the field. In the controlled 

environment experiment, the genotypes BRS Acarijó 56 and SCS380 Inca stood out, with 

surviving plants until the end of the experiment. Additionally, surviving and stressed plants 

exhibited higher average stomatal conductance and internal CO2 concentration compared to 



plants in the control environment. Regarding biochemical data, analysis of the first cultivation 

period highlighted genotypes BRS Rubia 41 and BRS Catarina 64 for the accumulation of 

pigments, total proteins, and free amino acids in both the aerial and root systems. Conversely, 

the sugar content exhibited an opposite pattern, with higher levels of starch and sucrose in 

genotypes BRS Acarijó 56 and SCS380 Inca, with the added distinction of BRS Acarijó 56 

accumulating higher levels of reducing sugars (glucose and fructose) compared to other 

genotypes. Analyses for the second cultivation period indicated that genotype BRS Acarijó 56 

had a higher content of pigments and total proteins in its root system, while these metabolites 

accumulated in leaves for genotypes SCS381 Coqueiral and SCS380 Inca. Total phenol analysis 

indicated higher levels in the leaves of BRS Acarijó 56, while the roots of SCS381 Coqueiral and 

SCS380 Inca exhibited higher accumulation. In assessing the impact on the primary 

metabolism of A. xanthorrhiza genotypes under thermal stress, genotype BRS Rubia 41 stood 

out, with plants under thermal stress exhibiting higher contents of chlorophylls a and b, total 

chlorophylls, proteins, starch (glucose equivalent), and fructose. In contrast, genotype SCS380 

Inca showed a higher content of the osmoregulator proline, as well as free amino acids, 

compared to others. The in silico study identified 29 genes associated with heat stress tolerance 

caused by high temperatures in various species, with the model species Arabidopsis thaliana 

playing a prominent role in these studies. Notably, the results indicated a crucial role for the Heat 

Shock Proteins (HSPs) family, underscoring their essentiality in preserving cellular integrity, 

especially under thermal stress conditions induced by high temperatures. Furthermore, aligning 

nucleotide sequences against Apiales order sequences identified 19 species with similar 

sequences, with carrot (Daucus carota) standing out for returning a higher quantity of results. 

 

Keywords: Arracacia xanthorrhiza Bancroft. Thermal stress. Heat-tolerant genotypes. 
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1. INTRODUÇÃO 
 

A mandioquinha-salsa (Arracacia xanthorrhiza Bancroft) é uma espécie de origem 

Andina cujas raízes apresentam grande interesse econômico e qualidade nutritiva (Alvarado et 

al., 2017). Além disso, é uma hortaliça não-convencional, com plantas rústicas, cultivada 

principalmente por famílias agricultoras de pequenos e médios portes (Biesdorf et al., 2017), 

cuja domesticação provavelmente ocorreu anteriormente às da batata e do milho (Morillo et al., 

2020). 

A mandioquinha-salsa é produzida geralmente em ambientes de clima ameno a frio, 

principalmente em regiões de elevada altitude, em razão de ser originária dos vales situados na 

parte norte da Cordilheira dos Andes, onde a altitude varia de 1700 a 2500 m, e as temperaturas 

oscilam entre 15 e 18 ºC (Pinheiro et al., 2013). Apesar disso, seu plantio tem sido expandido 

para regiões com altitudes inferiores a 1.000 m como na Zona da Mata mineira, Distrito Federal e 

Goiás, onde a média anual supera os 20 ºC, e com inverno pouco rigoroso comparado aos 

Estados do Sul (Torales et al., 2014). 

Os aspectos associados às condições climáticas para o cultivo de mandioquinha-salsa 

são baseados nas condições referentes à sua região de origem. O sucesso da produção é 

diretamente influenciado pela temperatura que é a principal variável climática que exerce 

influência sobre a produção das raízes tuberosas, sendo a produtividade altamente sensível às altas 

temperaturas (Balbino; Borel, 2018). 

Segundo dados do Painel Intergovernamental sobre Mudanças Climáticas (IPCC, 

2022), as mudanças climáticas causadas pelos seres humanos são irrefutáveis, irreversíveis e vão 

se agravar nas próximas décadas. Os últimos 8 anos foram os mais quentes já registrados e a 

temperatura do planeta já aumentou entre 0,85 ºC e 1,09 ºC em relação ao período pré-industrial 

(1850-1900). O aquecimento de 1,5º C a 2º C será ultrapassado ainda nas próximas décadas se 

não houver forte e profunda redução nas emissões de dióxido de carbono (CO2) e outros gases 

de efeito estufa. Os impactos desse aumento seriam generalizados e potencialmente 

irreversíveis, com adaptação considerada baixa (IPCC, 2021). 

A temperatura global da superfície foi 1,09 °C (0,95 a 1,20) mais alta em 2011– 2020 do 

que em 1850–1906 com aumentos maiores na terra (1,59 °C [1,34 a 1,83]) do que no oceano 

(0,88 °C [0,68 a 1,01]). A temperatura global da superfície nas duas primeiras décadas do século 

21 (2001–2020) foi 0,99 °C (0,84 a 1,10) superior à de 1850–1900. A temperatura da superfície 

global aumentou mais rapidamente desde 1970 do que em qualquer outro período de 50 anos, 
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pelo menos nos últimos 2.000 anos (IPCC, 2023). 

Atualmente, pelos padrões de aumento de temperatura citados, e em decorrência às 

mudanças climáticas, a produção de mandioquinha-salsa encontra-se abaixo da demanda. Os 

plantios realizados em épocas quentes (>25 ºC), chuvosas e com alta umidade apresentam alto 

índice de apodrecimento de mudas e raízes causadas por bacterioses (Ventura et al., 2018). Nesse 

contexto, a redução do ciclo e da permanência da cultura no campo também é um dos objetivos 

do melhoramento desta cultura para gerar ganhos em produtividade e rentabilidade para o 

produtor (Granate et al., 2009). Desta forma, identificar constituições genéticas potenciais 

adaptados a estas condições climáticas até então desfavoráveis para a cultura é uma forma de 

garantir a sua produção, já que a espécie dispõe de escassas informações acerca de seu genoma 

funcional disponível nas bases de dados. 

Nesse sentido, o objetivo do trabalho foi analisar o desempenho agronômico, as 

respostas metabólicas e a prospecção in sílico de genes de tolerância ao calor de genótipos de 

mandioquinha-salsa cultivados no município de Pato Branco – Paraná. 
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2. OBJETIVOS 
 

2.1 Geral 

Avaliou-se o desempenho agronômico, as respostas metabólicas e a prospecção in sílico 

de genes de tolerância ao calor de genótipos de mandioquinha-salsa cultivados no município de 

Pato Branco – Paraná. 

 

2.2 Específicos 

Avaliou-se o desempenho agronômico  de oito genótipos de mandioquinha-salsa em duas 

épocas de cultivo. 

Verificou-se as alterações metabólicas e de trocas gasosas em oito genótipos de 

mandioquinha–salsa em resposta ao calor. 

Realizou-se in sílico, a prospecção de genes envolvidos no processo de resposta ao 

estresse causado por altas temperaturas em espécies de plantas, visando identificar sequências 

homólogas em espécies da ordem Apiales. 
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3. REVISÃO DE LITERATURA 
 

3.1 A cultura da mandioquinha-salsa (Arracacia xanthorrhiza Bancroft) 
 

A mandioquinha-salsa (Arracacia xanthorrhiza Bancroft) é originária da região Andina 

da América do Sul, mais especificamente da Colômbia, Bolívia, Peru e Equador (Madeira, 2008). 

É conhecida também por mandioquinha, batata-salsa, batata-baroa, batata-fiuza, batata-aipo, 

cenoura-amarela entre outros nomes (Pedroso, 2020), sendo classificada como uma espécie 

dicotiledônea, da ordem Umbellales, família Apiaceae, gênero Arracacia e espécie Arracacia 

xanthorrhiza. A raiz é um alimento comum na mesa dos brasileiros e cada vez mais valorizado 

pela gastronomia devido ao seu paladar característico e qualidade nutricional (Madeira et al., 

2017). As raízes são ricas em minerais, vitaminas A e C, e carboidratos (Pádua, 2010), bem 

como apresentam alto teor de amido de alta digestabilidade (Carmo; Leonel, 2012). 

Apesar de apresentar grande importância na alimentação de populações sul- americanas, 

os estudos moleculares desta espécie têm se restringido a caracterização e desenvolvimento de 

marcadores moleculares e estudos filogenéticos (BLAS et al., 2008). É uma espécie tipicamente 

diploide, com 22 pares de cromossomos (2n=4x=44), sem alterações de ploidia no genoma 

segundo dados de uma pesquisa em que foi efetuada no Jardim Botânico de Praga, República 

Tcheca e detectada a variação soma clonal de um clone proveniente do cultivo em casa de 

vegetação climatizada (Vitamvas et al., 2019). Recentemente foi divulgado o sequenciamento e 

montagem de novo do genoma do cloroplasto o qual apresenta 143.989 pares de bases e foram 

identificados 106 genes, sendo 71 codificadores de proteínas, sete genes que codificam rRNA e 

28 genes os tRNAs (Alvarado et al., 2017). 

É uma espécie perene, no entanto, após sua domesticação, vem sendo cultivada como 

anual, uma vez que seu cultivo comercial objetiva a colheita de raízes para consumo e 

comercialização (Atencio Solano et al., 2019). O cultivo desta espécie assume importância 

comercial em países, como a Colômbia e o Brasil principalmente pelo seu potencial de uso na alta 

gastronomia. Além disso, seu cultivo está diretamente relacionado à segurança alimentar e à 

subsistência de algumas comunidades situadas na Bolívia, Peru entre outros países (Morillo et 

al., 2020). 

Na última década a cultura da mandioquinha-salsa passou a ser cultivada em 

estabelecimentos de porte físico e econômico elevado, com irrigação por pivô central e em 

regiões com altitude inferior a 1.000 m. Porém, nem sempre foi assim, até a década de 1990, a 

mandioquinha-salsa era exclusivamente cultivada em estabelecimentos agropecuários de 
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pequeno porte físico e econômico, com baixo uso de tecnologias (adubos e defensivos) e 

localizada em regiões de montanha, em sucessão ao cultivo de batata-inglesa (Pedroso, 2020). 

As maiores áreas de cultivos de mandioquinha-salsa são representadas pelas lavouras 

brasileiras, que ocupam uma área equivalente a 8.168 hectares, com produção de 109.217 

toneladas (Nunes; Zanela; Koerich, 2022) e movimentam cerca de R$ 2 bilhões anuais, sendo as 

regiões Sul e Sudeste as que respondem por quase a totalidade da produção. Minas Gerais lidera o 

ranking de estados produtores, com uma produção estimada em mais de 67 mil toneladas, em 

uma área que totaliza mais de 4 mil hectares (EMBRAPA, 2019). Na região sul do Paraná, 

aproximadamente 12 mil pessoas vivem da renda desta cultura e aproximadamente 3 mil 

agricultores cultivam mandioquinha-salsa. Além disso, a área cultivada no estado remete a 3,5 

mil hectares, o que representa metade da área cultivada no país (Hortibrasil, 2019). 

O estudo de Marjotta-Maistro et al. (2022), mostra que no período de 2016 a 2020, 

foram comercializadas cerca de 55.167 t de raízes de mandioquinha-salsa, com destaque para o 

ano de 2017, com o maior percentual de volume comercializado no período (23%). A taxa 

geométrica de crescimento da quantidade produzida de mandioquinha-salsa no período foi de 

3,14% a.a. Em termos regionais, a região Sudeste se destaca na comercialização de 

mandioquinha-salsa em todo o período analisado. Em média, considerando todo o período, essa 

região teve participação no total comercializado por região de 66,68%, seguido da região Sul, 

com 32,50%, da região Nordeste, com 2,23% e, por fim, da região Centro-Oeste, com 0,8% de 

participação. Os resultados também apontaram que as Ceasas de Minas Gerais, São Paulo e 

Paraná representaram os maiores mercados atacadistas para a mandioquinha-salsa, sendo os 

principais estados fornecedores do produto, com destaque para Minas Gerais. Segundo Madeira et 

al. (2017), a média de produtividade de mandioquinha-salsa no país vem oscilando de 10 t ha-1 e 

18 t ha-1, o que ainda é muito inferior ao potencial produtivo, que é de 1,0 kg por planta, ou 

números próximos de 40 t ha-1. 

Quanto à morfologia de plantas de mandioquinha-salsa, estas apresentam altura 

variando de 40 a 80 cm, coloração das folhas verde à roxa, caule vertical, rizomatoso que 

perfilha na parte superior, ramificando-se e formando rebentos, também chamados de “dedos”, 

“filhotes” ou propágulos, de onde saem às folhas. A parte aérea denomina-se coroa. Os rebentos 

variam de 10 a 60 por coroa e são utilizados para a produção de mudas, na reprodução 

vegetativa. A parte subterrânea é constituída pelas raízes de reserva em número que varia de 3 a 

15 por coroa. As raízes podem ser brancas, cremes ou amarelas, de formato cilíndrico, cônico ou 

ovoide, com comprimento de até 25 cm e diâmetro de até 8 cm. A inflorescência é composta por 

um conjunto de umbelas, que podem ser formadas em épocas distintas (Madeira et al., 2017; 
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Ohland, 2014; Ribeiro, 2018). 

A mandioquinha-salsa é cultivada em ambientes com condições climáticas 

extremamente variáveis. Na sua região de origem, onde há o seu cultivo, as altitudes variam de 

900 m a 3.300 m, com precipitação anual de 30 mm a 5.000 mm aproximadamente. De acordo 

com as condições climáticas dos locais aonde a cultura vem senso cultivada, considera-se 

temperaturas mínimas diárias no período do inverno acima de 5ºC (Balbino et al., 2018; Zárate; 

Vieira, 2018). 

Nesse sentido, a ocorrência de agressivas e consecutivas geadas pode matar a planta, 

tornando as plantações no Sul do Brasil, em altitudes acima de 1.000 m, um empreendimento de 

alto risco. Porém a cultura também não tolera altas temperaturas nos períodos mais quentes do 

ano, sendo a temperatura ideal para a cultura entre 15°C e 18°C, devendo a planta dispor de 

temperaturas baixas durante todo o período de crescimento. Em regiões com temperatura acima 

de 22°C há deficiência no acúmulo de carboidratos e produção de raízes pouco espessas. Além 

disso, altas temperaturas somadas com alta incidência de chuvas apresentam alto índice de 

apodrecimento de mudas e raízes causadas por bacterioses (Balbino et al., 2018; Ventura et al., 

2018). 

A mandioquinha-salsa é acidófila, exigente em quantidades de micronutrientes e pouco 

responsiva a altas quantidade de macronutrientes, desenvolvendo-se com mais vigor em solos 

com pH ácido, numa faixa de 5,5 a 5,8 (Fayad et al., 2018). No que tange o aspecto nutricional, 

as pesquisas ainda não são muito precisas, o que se torna um problema no momento de 

elaborações de recomendações acerca da adubação nos diferentes locais de cultivo e condições 

de manejo da cultura. Isso se dá na maioria das vezes, porque a mandioquinha-salsa é 

considerada rústica em termos de nutrição; ou seja, uma planta que requer pouco uso de 

fertilizantes e insumos (Nunes et al., 2016; Zárate; Vieira, 2018). O nitrogênio (N) é um dos 

nutrientes mais absorvidos pelas raízes de mandioquinha-salsa e responsável pelo crescimento 

das plantas. Porém quando fornecido em excesso diminuem o crescimento das raízes 

favorecendo o crescimento da parte vegetativa, prolongando o ciclo da cultura (Faquin; 

Andrade, 2004). 

São diversos os fatores que afetam negativamente a cultura da mandioquinha-salsa, 

entre eles as doenças e as injúrias causadas por pragas. Os principais patógenos causadores de 

doenças são podridão mole (Pectobacterium spp.), podridão de esclerotínia (Sclerotinia 

sclerotiorum), crestamento bacteriano (Xanthomonas campestris pv. Arracaciae), e septoriose 

(Septoria spp.) (Henz, 2002; Madeira et al., 2017). As injúrias são causadas principalmente por 

nematoides-das- galhas (Meloidogyne spp.), nematoides-das-lesões-radiculares (Pratylenchus 
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spp), pulgões-da-parte-aérea (Hiadaphis foeniculi), pulgão da base do pecíolo (Anuraphis sp. e 

Aphis sp.), ácaro rajado (Tetranychus urticae), ácaro vermelho (Tetranychus sp.) e broca 

(Conotrachelus cristatus) (Madeira et al., 2017). 

A colheita de raízes de mandioquinha-salsa pode ocorrer de forma manual, o que é 

comum em pequenas áreas e em terrenos de topografia acidentada, ou semi- mecanizada, em 

áreas maiores e onde a topografia permite tal técnica. A colheita manual consiste do arranquio 

das plantas com auxílio de enxadão ou cavadeira quando as plantas estão mais presas ao solo, 

seguindo-se o destaque das raízes. Já na colheita semi-mecanizada faz-se uso de um arado de 

aiveca, subsolador ou lâmina (chapa) abaixo das raízes para soltá-las, facilitando a colheita 

(Fayad et al., 2018). 

Considera-se que a vida de prateleira das raízes de mandioquinha – salsa é de apenas 2-

3 dias, quando mantidas sem refrigeração e sem embalagem. Dentre os principais fatores que 

limitam a conservação e a comercialização pós-colheita de mandioquinha-salsa, estão a 

incidência de doenças que corresponde a aproximadamente 94%, desidratação excessiva com 

cerca de 3,5% e danos mecânicos com 2,5% de perdas (Buso et al., 2014; Ribeiro et al., 2007). 

Atualmente o cultivo de mandioquinha-salsa não está totalmente difundido no Brasil e as 

pesquisas dedicadas a essa hortaliça são escassas. As informações restringem-se, na maioria das 

vezes, à descrição da planta e, por isso, a carência de pesquisas é comum em muitos aspectos 

agronômicos e fisiológicos  da cultura, inclusive naqueles para comprovar e melhorar os 

sistemas de produção (Zárate; Vieira, 2018). 

 
3.1.1 Cultivares e genótipos 

 
Os materiais genéticos de mandioquinha-salsa cultivados no Brasil se restringem a 

poucos clones e cultivares registradas, decorrente do reduzido número de materiais introduzidos 

no País e do fato de a cultura ser reproduzida por via vegetativa (Balbino et al., 2018; Ribeiro, 

2018). Essa uniformidade genética traz riscos com relação a pragas e doenças e limita a expansão 

do cultivo a regiões que apresentam condições climáticas diferentes das tradicionais (Madeira et 

al., 2021). 

A Embrapa Hortaliças possui um programa de melhoramento de mandioquinha-salsa 

desde 1987, com objetivo de desenvolver cultivares mais produtivas e com ciclo precoce. Como 

resultados deste trabalho foram obtidas até o momento quatro cultivares registradas, sendo a 

Amarela de Senador Amaral, BRS Rubia 41, BRS Catarina 64 e BRS Acarijó 56 (Fayad et al., 

2018; Madeira; Carvalho, 2013). Ainda há três genótipos não registrados, com alguns poucos 

campos cultivados e mantidas pelos agricultores de forma pontual em meio a campos das 
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cultivares melhoradas nas regiões produtoras, sendo elas a Amarela de Carandaí, Branca 

Comum e Roxinha (EMBRAPA, 2016). Recentemente foram apresentados em um dia de campo 

no município de Campo Alegre (Norte Catarinense), o desempenho de sete cultivares de 

mandioquinha-salsa, sendo dois deles lançamentos da Epagri: SCS380 Inca e SCS381 Coqueiral. 

A seguir serão descritos os materiais utilizados no presente estudo. 

O primeiro genótipo cultivado de forma comercial de mandioquinha-salsa, no Brasil foi 

a Amarela de Carandaí, popularmente conhecida como amarela comum (Fayad et al., 2018). 

Suas raízes apresentam elevado teor de matéria seca, com ciclo aproximado de 10 a 12 meses, cor 

amarela intensa e formato cônico-cilíndricas (Madeira et al., 2017). 

Recomendada para cultivo no Distrito Federal, em Goiás e em todos os estados das 

regiões Sudeste e Sul, as plantas da variedade Amarela de Senador Amaral lançada em 1998, 

apresentam arquitetura ereta e altura mediana. As raízes são de formato retilíneo e ponta 

oblonga, com coloração amarela intensa e comprimento médio variando entre 15 e 20 cm. Cada 

planta apresenta, em média, de 5 a 7 raízes comerciais, que começam a ser colhidas cerca de 8 

meses após o plantio, com produtividade variando entre 25 e 30 t/ha. Esse material também 

apresenta resistência moderada a nematoides (EMBRAPA, 2021; Portz et al., 2003). 

A BRS Acarijó 56 lançada em 2019, apresenta plantas de grande porte, folhas eretas, 

raízes graúdas, maior porcentagem de matéria seca e sabor intenso, o que confere melhor 

qualidade culinária. Outra peculiaridade da cultivar, e que deu origem ao seu nome, são as raízes 

levemente manchadas. A produtividade de até 100 t/ha e a coloração interna das raízes amarela 

intensa, inclusive com anel alaranjado, são destaques dessa cultivar (Fayad et al., 2018; Madeira, 

2019; Madeira; Carvalho, 2013). 

As plantas da cultivar BRS Catarina 64 lançada em 2015, possuem arquitetura ereta e 

porte médio. O número de propágulos por planta varia de 30 a 50. As raízes ficam em torno de 

oito a 15 por planta e apresentam poucas reentrâncias ao longo de seu comprimento, que varia de 

15 a 20 cm. A produtividade média é de 30 a 40 t/ha e apresenta resistência moderada a 

nematoides (Madeira, 2015; Madeira; Carvalho, 2016). 

As plantas de BRS Rubia 41 possuem arquitetura ereta, porte médio e altura entre 40 e 

50 cm. O pecíolo é de coloração vermelha-violácea, com a região da base púrpura e a da inserção 

dos folíolos, verde. Essa característica de coloração do pecíolo ajuda a distingui-la da BRS 

Catarina 64 e Amarela de Senador Amaral. O número de propágulos por planta varia entre 40 e 

60 ou até mais. Cada planta produz aproximadamente cinco a 12 raízes comerciais, que possuem 

formato cônico- cilíndrico, comprimento médio entre 15 a 20 cm com algumas reentrâncias, 

coloração externa amarela intensa e internamente predomina a cor amarela pouco saliente 
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(Madeira et al., 2014; Madeira; Carvalho, 2016). 

Os dois materiais lançados recentemente pela Epagri, chamam muito a atenção dos 

agricultores em relação á produtividade. SCS381 Coqueiral e SCS380 Inca, registraram 88 e 63 

t/há respectivamente, bem acima da variedade Senador Amaral, usada como referência por ser a 

cultivar mais plantada no Brasil, que é de 18 t/ha. Ambos os materiais se destacam também pela 

rusticidade apresentada frente as variações climáticas, resistência a patógenos e pragas e pela 

maior quantidade de mudas produzidas por planta. Além disso, apresentam maior adaptação em 

regiões de clima ameno com altitudes superiores a 600 metros, bem como excelente adaptação 

ao sistema de plantio direto de hortaliças (Epagri, 2022). 

A cv. INCA, desde o início das avaliações, sempre se destacou como um material 

genético com excelentes características agronômicas, atingindo altas produtividades e com 

qualidade de raízes, tanto para comercialização in natura quanto para processamento na indústria 

alimentícia, além disso apresenta elevado potencial de produzir mudas por planta. Já a cv. 

coqueiral sempre se destacou pelo grande potencial produtivo, bem como por outras 

características, tais como, excelente adaptabilidade e rusticidade às variações climáticas, tendo 

inclusive demonstrado em avaliações preliminares mais recentes que pode se adaptar a condições 

de cultivo em locais de menor altitude (≈300 metros) e temperaturas mais elevadas. Além disso, 

possui adequada resistência às principais pragas e doenças, maior vigor vegetativo e maior taxa de 

multiplicação (Nunes; Zanela; Koerich, 2022). 

Além dos materiais de raízes com coloração amarela, há também os materiais de raízes 

com coloração branca, que são do genótipo Branca Comum. Se apresentam de forma bastante 

vigorosa em relação às variedades de raízes amarelas, tendo porte alto, raízes compridas, cônicas, 

com produção próxima de até 7 kg por planta. Porém seu cultivo é restrito, pois suas raízes têm 

pouca aceitação no mercado, devido ao seu sabor altamente suave e ausência de aroma (Carmo, 

2011; Madeira et al., 2014). 

 
3.2 Mudanças climáticas e o aquecimento global 

 
As mudanças climáticas causadas por atividades humanas estão ocorrendo em diversos 

ecossistemas continentais e marinhos do planeta, o que vem sendo um consenso cientifico de 

que a humanidade está mal preparada e extremamente vulnerável para enfrentar as consequências 

dessas alterações no clima (Martinez et al., 2015). 

As mudanças climáticas foram identificadas como um dos maiores desafios que a 

humanidade enfrenta nas últimas cinco décadas e diversos estudos demonstram que essa situação 

é consequência do aumento de gases de efeito estufa, com destaque para óxido nitroso, dióxido de 
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carbono e ozônio (Huang et al., 2011; Anderson et al., 2016). Os relatórios mais recentes do 

Painel Intergovernamental sobre Mudanças Climáticas (IPCC) apresentaram evidências 

crescentes de aumento das temperaturas médias no planeta, alteração dos padrões de precipitação, 

aumento da frequência de eventos meteorológicos extremos decorrentes do aumento da 

concentração atmosférica de gases de efeito estufa (IPCC, 2014). 

O efeito estufa é responsável por manter a temperatura adequada a manutenção da vida 

na Terra; porém, a intensificação das atividades humanas, principalmente após a revolução 

industrial, fez aumentar a concentração de gases antrópicos de efeito estufa, principalmente CO2 

e CH4, na atmosfera, dessa forma, acentuado o efeito estufa, elevando a temperatura média do 

planeta e ocasionando diversas mudanças climáticas (Martinez et al., 2015; IPCC, 2014). 

O planeta aqueceu aproximadamente 1,09 °C desde o século XIX e num período futuro 

de 30 anos o agravamento dos impactos climáticos são imensuráveis (IPCC, 2022). Além disso, 

as atuais secas extremas, ondas de calor severas, incêndios, chuvas e inundações catastróficas 

continuarão a piorar nos próximos anos (Li et al., 2013). Outros impactos continuarão por muito 

mais tempo, tais como as camadas de gelo situadas na Groenlândia e na Antártida Ocidental que 

continuarão a derreter pelo menos até o final do século. O nível do mar continuará a subir por 

pelo menos dois mil anos (Ferreira et al., 2021; IPCC 2021). 

O intervalo provável do aumento total da temperatura da superfície global causado pelo 

homem entre 1850–1900 e 2010–2019 é de 0,8 °C a 1,3 °C, com uma melhor estimativa de 1,07 

°C. Durante este período, é provável que os gases com efeito de estufa (GEE) tenham 

contribuído para um aquecimento de 1,0 °C a 2,0 °C. Os aumentos observados nas concentrações 

de GEE desde 1750 são causados pelas emissões provenientes de atividades humanas durante este 

período. As emissões líquidas acumuladas históricas de CO2 de 1850 a 2019 foram de 2.400 ± 

240 GtCO2 com aumentos maiores na terra do que no oceano (IPCC, 2023). 

Na maioria dos cenários discutidos no Painel Intergovernamental sobre Mudanças 

Climáticas (2021) o aquecimento continuará muito além de 2040, até o restante do século. No 

cenário do pior dos casos, onde o mundo faz pouco para reduzir as emissões, as temperaturas em 

2100 podem alcançar um aumento de 3° a 6 °C acima dos níveis pré-industriais. Essa realidade 

traria consequências catastróficas cuja extensão não pode ser prevista com exatidão (IPCC 

2021). 

As mudanças climáticas já causaram danos irreversíveis em áreas terrestres, costeiras e 

de água doce. As extensões dos impactos oriundos das mudanças climáticas são maiores do que 

o estimado nas últimas avaliações. Como consequência é notória uma deterioração generalizada 

da estrutura e das funções do ecossistema, resiliência e capacidade de adaptação natural, bem 
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como mudanças socioeconômicas adversas. Estima-se que metade das espécies avaliadas 

globalmente mudaram para os polos ou, em terra para áreas de altitudes mais elevadas. Diversa 

perdas de espécies locais foram aumentadas pela magnitude de extremos de calor, bem como 

eventos de mortalidade em massa em terra e no oceano e perda de florestas de algas. Alguns danos 

já são irreversíveis, como as primeiras espécies extintas e recuo das geleiras (IPCC, 2022). 

As mudanças climáticas já alteraram os ecossistemas terrestres, de água doce e 

oceânicos em escala global, com múltiplos impactos evidentes em escalas regionais e locais 

onde há literatura suficiente para fazer uma avaliação. Os impactos são evidentes na estrutura do 

ecossistema, faixas geográficas das espécies e tempo dos ciclos de vida sazonais (fenologia). No 

caso da América do Sul, a alteração na estrutura do ecossistema e na faixa geográfica das 

espécies é considerada alta ou muito alta, para as espécies terrestres, de água doce e oceânicas. 

A alteração da fenologia das espécies apresenta alterações consideradas baixas quanto a espécies 

oceânicas, e para as espécies terrestres e de água doce os dados ainda são limitados e insuficientes 

(IPCC, 2022). 

Na América Latina, os impactos sobre a agricultura e a produção agrícola, são 

considerados médios, porém com aumento adverso. O mesmo ocorre para a pesca e atividades 

referentes a aquicultura. No que diz respeito a escassez de água o impacto é considerado baixo, 

com aumento adverso e positivo dos impactos. A produção animal foi impactada de forma 

moderada, com aumento adverso e positivo dos impactos. Um aumento adverso e positivo dos 

impactos, significa que dentro de uma região ou globalmente, ambos impactos adversos e 

positivos foram observados (IPCC, 2022). 

O setor agrícola é altamente dependente das condições ambientais, principalmente da 

temperatura e precipitação, e muitas vezes é identificado como o mais vulnerável a mudanças 

nos padrões climáticos (Zhai et al., 2009). Como resultado, os impactos potenciais na agricultura 

têm sido um dos mais estudados tópicos da literatura sobre mudanças climáticas nos últimos 

anos (Chalise et al., 2017). 

Alguns estudos mostram que o aumento da temperatura isolada ou somada ao 

incremento de CO2 e a deficiência hídrica podem resultar em efeitos diferentes, seja na 

expressão gênica, nas respostas moleculares, bioquímicas e fisiológicas das plantas, bem como 

podem alterar a forma com que as plantas capturam e alocam compostos secundários e 

utilizam a água, ou lidam com os diversos estresses abióticos (Martinez et al., 2015). 

O Relatório do IPPC (2023), sugere medidas que visem a mudança para dietas 

saudáveis e sustentáveis e a redução de perdas/desperdício de alimentos, e a intensificação 

agrícola sustentável que podem levar a conversão de ecossistemas, bem como a dimuição das 
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emissões de metano e óxido nitroso, e liberar áreas/terras para reflorestamento e restauração de 

ecossistemas. Produtos agrícolas e florestais obtidos de forma sustentável, incluindo produtos de 

madeira de longa duração, podem ser usados em vez de produtos mais intensivos em gases de 

efeito estufa em outros setores. Opções eficazes de adaptação incluem melhorias no uso de 

variedades adaptadas, reflorestamento, diversificação de fazendas e paisagens, e agricultura 

urbana. Essas opções exigem a integração de fatores biológicos, socioeconômicos e outros 

facilitadores. Algumas opções, como a conservação de ecossistemas ricos em carbono (por 

exemplo, turfeiras, áreas úmidas, pastagens, manguezais e florestas), oferecem benefícios 

imediatos, enquanto outras, como a restauração de ecossistemas ricos em carbono, levam 

décadas para apresentar resultados mensuráveis. 

 
3.2.1 Estresse térmico por calor em plantas 

 
Com a perspectiva de aquecimento global, há previsão de muitas mudanças climáticas 

nos próximos anos e regiões onde atualmente a temperatura é favorável e em áreas onde já 

ocorrem problemas de calor e/ou seca os riscos serão extremamente prejudiciais às plantas 

(Okuyama, 2013). Com isso, a tendência é de que o extremo climático, causado por altas 

temperaturas, ocorra de forma abrupta, influenciando diretamente a produção agrícola, pois as 

plantas necessitaram de tempo para adaptação natural a essa determinada condição climática 

(Juras, 2013). 

Ainda não se sabe ao certo qual o comportamento das plantas em seu crescimento, 

desenvolvimento, fisiologia e bioquímica diante das mudanças climáticas previstas para as 

próximas décadas e isso provavelmente irá depender do metabolismo fotossintético e da 

plasticidade das espécies aos fatores ambientais envolvidos com as elevadas temperaturas 

(Assad; Pinto; 2008; Carvalho, 2015). 

O estresse por calor ocorre quando há elevação de temperatura acima do valor crítico 

por período de tempo suficiente para causar danos ao crescimento e ao desenvolvimento das 

plantas. No Brasil, os extremos de temperatura variam entre temperaturas abaixo de 0 e 35ºC, 

ocorrendo maiores oscilações de temperatura entre as estações do ano devido as maiores latitudes 

em relação ao Andes setentrionais (centro de origem da mandioquinha-salsa), onde há pequenas 

variações de temperatura entre as estações quentes e frias, fato esse que faz com que o clima 

permaneça semelhante o ano todo e, portanto, ideal para o desenvolvimento da cultura (Madeira 

et al., 2021). 

Como ainda não existe um quadro definitivo das bases fisiológicas que reduzem a taxa 

de crescimento sob condições de estresse de calor, muitos dos caracteres adaptativos podem ser 
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úteis para estas condições (Cossani; Reynolds, 2012). O estresse térmico por altas temperaturas 

pode ser observado através de sintomas morfológicos e fisiológicos em plantas, sendo que os 

primeiros a serem alterados são os processos fisiológicos e posteriormente os morfológicos. 

Os primeiros reflexos dos efeitos do estresse por altas temperaturas em plantas, 

começam a ser observados já na germinação e emergência de plântulas. Nessa fase inicial, 

quando as temperaturas ultrapassam os 35ºC, ocorre alterações na mobilização das reservas, 

afetando as enzimas responsáveis pela hidrólise do amido, suprimindo os nutrientes no embrião e 

afetando a capacidade, a velocidade de germinação e o estabelecimento das plântulas. Logo após 

a emergência, as altas temperaturas do solo podem afetar o potencial de crescimento de raízes e 

dos perfilhos (Essemine et al., 2010). 

Dentre os sintomas fisiológicos, encontram-se as alterações nas taxas fotossintéticas. A 

fotossíntese é um dos processos fisiológicos mais sensíveis ao calor, principalmente por causa da 

sensibilidade da membrana do tilacoide e da redução da produção de clorofila (Souza; 

Buckeridge, 2010). Nessas condições alguns sintomas morfológicos podem ser observados, tais 

como, diminuição da biomassa, mudança de coloração das folhas e redução da área foliar. 

Alterações na fotossíntese também podem levar há um aumento da respiração e, 

consequentemente, redução do ciclo, da percentagem de fecundação das flores, aceleração do 

período de enchimento de grãos e à senescência (Souza et al., 2011). Valor de temperatura acima 

da faixa ótima implica em alterações nos diversos processos metabólicos, que em casos extremos 

culminam com a morte prematura das plantas (Mollo, 2009). 

Embora possam ocorrer reduções nas taxas da fotossíntese com um aumento na 

temperatura da folha acima de 30ºC (a depender do metabolismo do carbono, C3 ou C4), essas 

reduções são causadas pelo aumento na respiração, e redução da condutância estomática em 

resposta ao alto déficit de pressão de vapor das folhas (Grandis et al., 2010). Nesse sentido, as 

plantas consomem mais energia na respiração, reduzindo os fotoassimilados disponíveis para os 

órgãos de reserva da planta (Walter et al., 2010). 

Como consequência desse processo ocorre redução na síntese de amido e na deposição 

do mesmo nos órgãos de reserva, como grãos ou raízes, afetando negativamente a produtividade. 

A tolerância ao estresse por calor está diretamente associada à capacidade dos genótipos em 

manter as taxas fotossintéticas estáveis sob altas temperaturas (Ribeiro et al., 2012). 

As altas temperaturas promovem a diminuição da estabilidade das membranas celulares 

e, com isso, há modificação da composição e suas estruturas, podendo levar à perda de íons. A 

excessiva fluidez de lipídeos da membrana faz com que as mesmas percam a sua função 

(Cossani; Reynolds, 2012). A fluidez é diretamente influenciada pela temperatura. Uma vez que 
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os vegetais não podem regular a temperatura de seus corpos, eles enfrentam, com frequência, o 

problema de manter a fluidez da membrana sob altas temperaturas (Souza; Buckeridge, 2010). 

Assim, para manter a fluidez da membrana em temperaturas altas, os vegetais podem produzir uma 

porcentagem mais alta de ácidos graxos saturados (carbonos estão conectados por ligações 

simples) em relação a ácidos graxos insaturados (carbonos conectados por ligações duplas) 

(Griffing, 2017). Estudando a termo estabilidade de membrana Dias et al. (2010) identificaram 

genótipos tolerantes ao estresse térmico através da alteração de alguns ácidos graxos. 

Segundo Leonardos e Grodzinski (2011), em plantas C3 como é o caso da 

mandioquinha-salsa, o desenvolvimento de todas as culturas depende do carbono ganho 

diariamente, principalmente devido ao balanço entre a fotossíntese e as perdas respiratórias, 

influenciadas diretamente pelas altas temperaturas. Sendo assim, altas temperaturas podem 

alterar a razão O2/CO2, favorecendo a fotorrespiração e o desbalanço na absorção e liberação de 

CO2 pelas plantas. Além disso, ambientes com temperaturas mais elevadas, tem o efeito de 

reduzir a abertura estomática para conservar água, reduzindo consequentemente a absorção de 

CO2 atmosférico, diminuindo o CO2 no sítio ativo da rubisco. Em geral, ambientes mais quentes 

limitam significativamente a eficácia da assimilação fotossintética do carbono porque o aumento 

progressivo da temperatura inclina o equilíbrio para longe da fotossíntese (carboxilação) e em 

direção à fotorrespiração (oxigenação) (Buchanan, 2017; Souza; Buckeridge, 2010). 

Para o caso específico de plantas que apresentam órgão de reserva subterrâneo, tais 

como raízes tuberosas, que é o caso da mandioquinha-salsa a temperatura acima da faixa ideal 

afeta diretamente o metabolismo e interage com outros fatores ambientais provocando reduções 

no seu desenvolvimento. As temperaturas altas não só reduzem a síntese de fotoassimilados 

essenciais ao desenvolvimento da planta como também a sua partição as raízes tuberosas. O 

estresse por calor, ainda pode causar redução de produtividade, e afetar negativamente a 

aparência da raiz devido à ocorrência de doenças e distúrbios fisiológicos tais como rachaduras, 

podridões e manchas internas, acompanhados ou não de crescimento exuberante da parte aérea e 

senescência precoce das folhas, com redução no crescimento de raízes pelo encurtamento do 

período de acúmulo de reserva (Lopes et al., 2011). 

Outro ponto a ser considerado sobre o impacto das mudanças climáticas, é de como o 

aumento da temperatura afetará a interação entre os patógenos, os insetos-pragas, insetos-vetores 

e as plantas. Embora não seja válido para todos os casos, pode-se afirmar que de modo geral a 

tendência é que aumentarão os problemas com pragas e doenças pelo aumento de temperatura, 

por proporcionar maior quantidade de ciclos de multiplicação de patógenos. Além disso, 

provocará alterações no nível de resistência das plantas a doenças e na patogenicidade dos 
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agentes etiológicos, bem como nas interações hospedeira – patógeno (Lopes et al., 2011). 

 
3.2.2 Respostas das plantas ao estresse térmico por calor 

 
O estresse térmico causado por altas temperaturas é um problema agrícola mundial. A 

primeira resposta de um organismo a qualquer estresse ambiental acontece bioquimicamente, a 

qual subjaz todos os efeitos de maior nível organizacional (Araújo et al., 1998). Para lidar com o 

excesso de calor, as plantas ativam várias vias metabólicas envolvidas com a percepção, a 

tradução de sinal e a síntese de proteínas responsivas ao estresse. As proteínas de choque térmico 

(HSPs) estão entre as principais proteínas sintetizadas sob condições de estresses por calor 

(Castro et al., 2013; Lima, 2009). Nesse sentido, a compreensão e avaliação de respostas 

moleculares constituem alternativas para seleção de genótipos tolerantes ao estresse de plantas 

por calor (Souza et al., 2011). 

O estresse térmico por altas temperaturas redireciona a síntese proteica em plantas e 

resulta em síntese de proteínas de estresse, particularmente as proteínas de choque térmico 

(HSPS), que são proteínas que atuam regulando e mantendo a conformação estrutural de uma 

série de outras proteínas, possibilitando assim a sobrevivência da planta sob estresse (Wang et 

al., 2014). Em condições adversas, tais como o aumento de temperatura, os níveis de HSPs são 

aumentados, auxiliando desta forma a síntese e maturação de novas proteínas que irão substituir 

aquelas afetadas pelo estresse metabólico. De forma geral, as HSPs fornecem subsídio às células 

para identificar e facilitar o redobramento de proteínas danificadas ou destiná- las a um sistema 

proteolítico adequado, facilitando a eliminação de proteínas cujos danos não são passíveis de 

restauração (Castro et al., 2013). 

Uma classe de proteínas HSPs são as HSP90 que são chaperonas moleculares 

essenciais nas células eucarióticas com funções importantes no dobramento de proteínas, 

degradação de proteínas e ativação de proteínas envolvidas na transdução de sinais e controle do 

ciclo celular (Araújo et al., 1998; Wang et al., 2014). Além das HSP90, as HSP70 também 

compõem uma grande família de proteínas comumente associadas ao início e duração da 

tolerância a altas temperaturas. Essas proteínas atuam na montagem, transporte e regulação da 

atividade de proteínas através de sua interação com os segmentos peptídicos das proteínas num 

processo regulado por ATP (Freitas et al., 2012). O mecanismo de reparo proteico promovido 

pela HSP70 envolve ciclos de dobramento, similar ao que ocorre em cadeias peptídicas recém-

sintetizadas, sendo imprescindível para o restabelecimento da homeostasia celular (Castro et al., 

2013). 

Além das reconhecidas HSP90 e HSP70, as classes de HSP17, e HSP18, merecem 
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destaque, estas se associam com a membrana, formando lipídeos de choque térmico capazes de 

estabilizar as membranas durante o estresse térmico. Em batata, por exemplo, a introdução do 

gene de cenoura sHSP17.7 incrementou a tolerância ao calor aumentando a estabilidade das 

membranas (Hu et al., 2010). 

A transcrição de genes HSPs é controlada principalmente pelas proteínas chamadas 

HSFs (do inglês Heat Stress Transcription Factors), um grupo de fatores transcricionais 

amplamente presente em plantas (Mittler et al., 2012). A ativação dos genes codificantes das 

HSPs requer um controle por parte de proteínas transregulatórias denominado fator de choque 

térmico (HSF), cuja ativação e translocação são responsáveis pelo reconhecimento do elemento 

de choque térmico (HSE) (Hsu et al., 2010). O HSF está presente normalmente na célula em 

formato de um monômero inativo. Em resposta ao acúmulo de proteínas incorretamente dobradas 

decorrente de algum tipo de estresse abiótico ocorre uma rápida trimerização dos monômeros 

HSF (Hsu et al., 2010). 

O trímero formado então é translocado para o núcleo, onde é capaz de reconhecer e 

ligar-se imediatamente a uma sequência de nucleotídeos específica, o HSE, que está localizada 

na região promotora dos genes que codificam as HSPs, resultando desta forma, num alto nível 

de transcrição dos genes do choque térmico (Hu et al., 2009). 

Além do fator de transcrição citado acima, no contexto do estudo molecular de genes 

responsivos ao estresse abiótico, os fatores de transcrição da família DREB também se destacam. 

Esses reguladores têm o potencial de regular vários genes e fatores de transcrição. Entre todos 

os membros da família do fator de transcrição apenas alguns deles tem domínio de ligação 

único que funciona como um domínio de proteína de ligação ao estresse (Joshi et al., 2016). O 

gene DREB2B foi expresso na condição abiótica de seca e calor, em Eremosparton songoricum 

(Litv.) Vass., (Li et al., 2014), sob estrese salino, hídrico e de alta temperatura DREB2B foi 

identificado e expresso em capim-búfalo (Buchloe dactyloides (Nutt.) Engelm) (Zhang et al., 

2014). Uma das principais vias envolvidas na sinalização   ao   estresse   por temperatura 

elevada é a cascata de sinalização MAP Kinases (MAPK) (Figura 3), uma resposta observada em 

inúmeras espécies de plantas (Araújo et al., 1998). A cascata de sinalização da MAPK consiste 

de fosforilações sequênciais através das proteínas MAP3K e MAP2K; as quais fosforilam 

proteínas alvo e modulam vários processos fisiológicos (Keshet; Seger, 2010). 

Cada espécie vegetal apresenta múltiplas cascatas de MAP Kinases, que intermediam a 

transmissão intracelular e à amplificação do estímulo extracelular, resultando na indução de 

respostas bioquímicas e fisiológicas (Sinha et al., 2011). As MAPKs se organizam 

hierarquicamente em três módulos capazes de transmitir e amplificar sinais na célula. A cascata 



 
 

34 
 

que elas formam consiste na ação consecutiva de três componentes enzimáticos: MAP3K, 

MAP2K e MAPK. As MAPKs estão ativadas quando resíduos de treonina e tirosina de seu sítio 

de regulação estão fosforilados. Esta fosforilação das MAPKs é feita por MAP2K, que são, por 

sua vez, ativadas por fosforilação de seus resíduos de serina ou treonina em uma reação 

catalisada por MP3Ks (Borges, 2014; Smékalová et al., 2013). 

A regulação transcricional dos genes MAPKs em vegetais é uma ferramenta importante 

de estudo pois sua expressão pode ajudar a melhor entender a sinalização de processos celulares e 

respostas a estresses abióticos tais como altas temperaturas. Acredita-se que mudanças na 

expressão gênica em nível transcricional e/ou traducional sejam um mecanismo fundamental na 

resposta das plantas a estresses ambientais (Blas et al., 2008; Borges, 2014; Smékalová et al., 

2013). 
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4. ASSUNTO I: DESEMPENHO AGRONÔMICO DE GENÓTIPOS DE 
MANDIOQUINHA-SALSA 

 
4.1 Introdução 

 
A mandioquinha-salsa (Arracacia xanthorrhiza Bancroft) é originária da região dos 

Andes da América Latina, numa área compreendida entre Colômbia Equador, Peru e Bolívia 

(Nunes; Zanela; Koerich, 2022). Foi introduzida no Brasil no ano de 1907 e logo o país se 

tornou o maior produtor mundial dessa hortaliça (Ecole et al., 2015). Atualmente se configura 

como uma opção interessante de cultivo para a agricultura familiar, por ser um agente 

diversificador de renda, e pelo plantio não exigir alta complexidade e nem grandes áreas (Heid et 

al., 2015; Oliveira et al., 2017). 

Suas raízes de reserva apresentam elevado valor nutricional, sendo um alimento 

energético, ricos em vitaminas A e C, nutrientes, como o zinco, manganês, cálcio, potássio, 

fósforo e ferro, além de carboidratos e amido de alta digestabilidade (Acarapi, 2014; Carmo; 

Leonel, 2012; Fayad et al., 2018). Para a indústria de processamento e para os consumidores as 

características de qualidade das raízes são extremamente importantes e exigidas, entre elas 

estão, o tamanho, a uniformidade, e a ausência de danos e defeitos.  

Essas características podem ser diretamente influenciadas por diversos fatores, como 

o clima, o genótipo, o preparo das mudas, e a ocorrência de injúrias causadas por pragas e 

doenças (Pádua, 2015). É uma cultura tradicionalmente cultivada em regiões com altitude 

superior a 800 m na região Sudeste e 650 m na região Sul, exigente em clima ameno (ideal entre 

10 e 25 °C) o ano inteiro, sugerindo-se a implantação da cultura entre os meses de março e 

junho, no Sudeste em função do maior risco de perdas em épocas quentes e chuvosas e de junho a 

agosto na região Sul de modo a assegurar o estabelecimento da cultura com temperaturas mais 

baixas na fase inicial, até 90 - 120 dias após o plantio (Ecole et al., 2015; Madeira; Carvalho, 

2016). 

As plantas de mandioquinha-salsa são tolerantes a geadas brandas, porém pode haver 

esgotamento das reservas e morte das plantas no caso da ocorrência de geadas fortes e 

consecutivas, especialmente no estágio inicial, quando ainda não possui grande quantidade de 

reservas (Fayad et al., 2018). Em contrapartida, os plantios realizados em locais ou em épocas 

muito quentes, com temperaturas frequentemente acima dos 30 ºC, apresentam elevado índice de 

apodrecimento de plantas, devido à ação de bactérias e fungos associada à exposição do córtex 

das mudas pela ação do corte realizado no ato do plantio. Em consequência disso, verifica-sea 

redução da taxa de pegamento e, consequentemente, da produtividade (Madeira et al., 2017). 
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Logo, verifica-se, a necessidade de avaliar o comportamento da espécie ao longo do ano agrícola, 

buscando estabelecer a melhor época para o cultivo. 

O Estado do Paraná caracteriza-se pela grande diversidade de condições climáticas, 

pelo fato de estar em uma região de transição do clima tropical para o temperado e por 

apresentar relevo acidentado (Loos et al., 2017). A região sudoeste do Paraná, apresenta solo do 

tipo, latossolo vermelho distroférrico, textura argilosa, álico e relevo ondulado (Bhering et al., 

2008). O clima da região é do tipo Cfa (Classificação de Köeppen) com média de 224 horas de 

frio abaixo de 7,2 °C (maio a agosto) ou 166 horas (maio a julho). No entanto, apresenta verões 

quentes, com tendência de concentração de chuvas e temperaturas que ultrapassam os 22 ºC 

(Scariotto et al., 2013), principalmente quando há a influência de fenômenos climáticos, como 

em anos de El nino, por exemplo, onde as temperaturas podem ultrapassar a casa dos 30 ºC. O 

solo de textura argilosa e em algumas áreas com a presença de alumínio, somado as altas 

temperaturas caracterizam a região como marginal para o desenvolvimento da cultura. 

Além dos fatores de ordem climática, para se obter elevada produtividade da 

mandioquinha-salsa, com raízes longas e cilíndricas, se faz necessária maior atenção na escolha 

do genótipo a ser utilizado, já que ainda estão disponíveis no mercado poucos clones e com 

características semelhantes, o que pode interferir negativamente a cultura pela homogeneidade 

genética dos materiais cultivados (Nunes et al., 2016). A busca por genótipos com 

adaptabilidade ao ambiente de cultivo é um entrave ainda a ser superado, já que embora 

apresente características favoráveis, o cultivo e a pesquisa de mandioquinha-salsa apresentam-se 

pouco difundida no Brasil (Heid et al., 2015). Assim, o objetivo do estudo foi avaliar o 

desempenho agronômico de genótipos de mandioquinha-salsa na região Sudoeste do Paraná em 

duas épocas de cultivo. 

 
4.2 Material e métodos 

 
Foram realizados dois experimentos simulando cultivo comercial de 

mandioquinha-salda, nos anos de 2020 a 2021, ambos conduzidos na área experimental 

da  Universidade Tecnológica Federal do Paraná (UTFPR), localizada na cidade de Pato Branco-

PR, 26º 06' 59"S, 52º 40' 59"W e altitude de 721,80 m. 
Os dados referentes a temperatura e precipitação pluviométrica, ao longo do período de 

condução dos experimentos, estão apresentados na Figura 1. 
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Figura 1 - Dados de temperatura e precipitação pluviométrica média, no período de condução 
dos experimentos a campo - maio de 2020 a abril de 2021, da região sudoeste do Paraná. 
UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fonte: SIMEPAR (2023), adaptado pela autora. 
 

Anterior à implantação dos experimentos, coroas dos genótipos de mandioquinha-salsa 

foram adquiridas de agricultores da região, para a ocasião dos plantios de maio e agosto, 

respectivamente. Foi realizado o preparo das mudas, individualizando os rebentos e efetuando-se 

a lavagem em água corrente para retirada do excesso de impurezas. Em seguida foi realizado o 

tratamento fitossanitário por imersão de 10 minutos em solução de água sanitária comercial (teor 

médio de 2,2% de cloro ativo) a 5% de diluição (Madeira; Carvalho, 2017). Após o tratamento 

com cloro, foi realizado o enxágue rápido dos rebentos com água pura, seguido de secagem à 

sombra. Depois dos rebentos secos, foi efetuado o corte basal, em bisel, e, quando necessário, 

realizado o corte dos pecíolos (iniciação das folhas). Preparadas as mudas, estas passaram pelo 

processo de pré-brotação em serragem (Madeira; Carvalho, 2016), e posterior transplantio no 

lugar definitivo dos experimentos. 

Anterior ao transplante das mudas, foi realizada coleta e análise de solo com as 

seguintes características químicas na camada de 0 a 0,20 m: pH em CaCl2= 5,2; P= 7,53 mg dm-

3; K= 0,47 cmolc dm-3; Ca= 6,10 cmolc dm-3; Mg= 3,0 cmolc dm-3; H+Al = 3,52 cmolc dm-3; SB= 

9,57 cmolc dm-3; CTC= 13,09 cmolc dm-3; V%= 73,11; MO= 50,93 g dm-3. 

Aos 90, 135 e 190 dias após o transplantio, foi realizada adubação de cobertura das 
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plantas com adubo orgânico (cama de aviário). As quantidades (128; 224; 288 g planta-1) 

referentes a cada uma dessas fases foram estimadas conforme a necessidade da cultura e da 

análise química do solo. 

Os genótipos de mandioquinha-salsa foram conduzidos sob manejo orgânico de 

produção, por um período de oito meses, com duas épocas de cultivo, transplantadas nos meses 

de maio e agosto. Para o transplantio de maio (primeira época de cultivo) foram utilizados os 

seguintes genótipos: BRS Acarijó 56 (Carijó) BRS Rúbia 41 (Rúbia), BRS Catarina 64 (Catarina), 

SCS380 Inca (Inca - anteriormente denominada Gigante de Angelina), Amarela de Senador 

Amaral (ASA), Amarela de Carandaí/Comum (Amarela Comum) e Branca comum. Para o 

transplantio de agosto (segunda época de cultivo) foram utilizados os genótipos: BRS Acarijó 56, 

SCS380 Inca, Amarela de Senador Amaral e SCS381 Coqueiral. 

Os experimentos foram instalados em delineamento de blocos casualizados (DBC) com 

três repetições e parcelas experimentais de 25 plantas, dispostas no espaçamento de 0,80 x 0,40 

m, sendo a parcela útil composta por 10 plantas. 

A irrigação foi realizada por aspersão, seguindo a necessidade da cultura para cada fase de 

desenvolvimento e as condições climáticas as quais foram submetidas. Os tratos culturais para 

eliminação de plantas indesejáveis no cultivo se deram através de capina manual/arranque 

realizada sempre que necessário, e pela utilização de cobertura morta – palhada com podas de 

grama. 

O manejo de pragas e doenças foi realizado de forma preventiva e curativa quando 

necessário, fazendo uso de produtos permitidos para a produção orgânica, sendo: Bordasul® 

(3g/L - doenças fúngicas e foliares), Sulfocal® (3 a 4g/L – ácaros), Fitoneem® (4 a 12ml/L – 

pulgões), Boveril® (6g/L - pulgões e ácaros), Trichodermil® (1L p.c/ha – podridões). 

4.2.1 Avaliações de altura de planta, porcentagem de falha e incidência de pragas e 
doenças 

 
A altura de planta foi avaliada com o auxílio de uma trena graduada, em milímetros, 

medindo-se desde a inserção do colo da planta até o ápice, com intervalo de 60 dias, e o resultado 

expresso em cm. Concomitante à avaliação da altura foi determinada a porcentagem de falha no 

estande de plantas, com intervalo de 60 dias, até o momento da colheita contabilizando as plantas 

sobreviventes e o resultado expresso em %. 

Foram realizadas vistorias de monitoramento a partir da identificação de problemas 

fitossanitários levando em consideração a % de plantas atacadas na parcela. O ataque de pragas 

foi determinado pela presença do inseto na área sendo o resultado expresso em %, e avaliações 
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realizadas a cada 15 dias ou até o desaparecimento da praga (Madeira et al., 2017). 

As avaliações da incidência de doenças foliares e de podridões foram realizadas na 

parcela útil, em intervalos de 15 dias a partir do aparecimento dos primeiros sintomas. Para as 

avaliações foram contabilizadas as plantas que apresentavam sintoma de doença foliar e 

podridão de raízes. Com base nos dados obtidos, foi calculada a área abaixo da curva de 

progresso da doença (AACPD), segundo metodologia proposta por Shaner e Finney (1977), com 

modificações utilizando-se a seguinte fórmula: 

AACPD = Σ [(Yi + Yi+1). 2 -1. (Ti+1 -Ti)], onde: 

AACPD = área abaixo da curva de progresso da doença; 

Yi = incidência na época da avaliação, e 

Ti = idade da planta na época da avaliação. 

 
4.2.2 Avaliações de desempenho agronômico 

 
Por ocasião da colheita (aspectos visuais de coloração das folhas) as plantas de 

mandioquinha-salsa foram avaliadas quanto à altura de planta e o diâmetro da copa, com auxílio 

de uma trena graduada, em milímetros, e os resultados expressos em cm. Posteriormente as 

plantas foram submetidas a colheita manual e imediatamente determinados, massa total de 

planta (MTP), massa total de raízes (MTR), massa da cepa central (MCC), número de raízes por 

planta (NRP), número de rebentos viáveis (NRV). Em seguida foi determinado o número de 

raízes comerciais (NRC) e estas submetidas a avaliações quanto a classe (C), diâmetro (D), 

massa (M) e comprimento (cm) (Costa et al., 2002). 

A MTP foi determinada pesando-se a planta toda. A MTR foi determinada pesando-se 

todas as raízes de cada planta. A massa de raízes comerciais (MRC) foi determinada pesando 

todas as raízes consideradas comerciais de cada planta. A MCC foi determinada pesando-se a 

cepa central de cada planta avaliada. Todas as variáveis de massa foram determinadas com 

auxílio de balança digital de 0,01 g de precisão e o resultado foi expresso em quilogramas por 

planta (kg planta-1). O NRV foi determinado contando-se o número de rebentos viáveis para 

produção de mudas. O NRP foi determinado através da contagem do número de raízes por planta. 

O NRC foi determinado pela contagem de raízes com comprimento acima de 6 cm de 

comprimento. A classe das raízes comerciais foi determinada de acordo com o comprimento e, 

em escala de notas, sendo, (6) maior ou igual a 6 e menor que 9 cm; (9) maior ou igual a 9 e 

menor que 12 cm; (12) maior ou igual a 12 e menor que 18 cm; (18) maior ou igual a 18 cm 

(Costa et al., 2002). O diâmetro foi determinado com auxílio de um paquímetro, medindo-se o 

terço médio de cada raiz comercial e o resultado expresso em cm. 



 
 

48 
 

 
4.2.3 Avaliações de qualidade de raízes 

 
Ainda por ocasião da colheita foram determinados os defeitos com escala de notas 

sendo, 1) lenhosa; 2) podridão; 3) rachadura; 4) injúria; 5) murcha; 6) deformação; 7) raiz 

imatura. A cor externa foi determinada de forma visual, e escala de notas, sendo, 1) amarelo 

intenso; 2) amarelo claro; 3) branca. O formato (Fo) foi determinado de acordo com a 

classificação: cônico, cilíndrico e cônico-cilíndrico (Costa et al., 2002). A firmeza (Fi), 

determinada utilizando-se um penetrômetro com ponteira de 3 mm realizando-se 3 medições no 

terço médio das raízes com casca, com velocidades pré-teste, teste e pós-teste de 10, 5 e 10 mm 

s-1, respectivamente. Posteriormente, as raízes foram lavadas e secas à sombra para visualização 

de cor interna (Ci). Ainda foram determinados os sólidos solúveis totais (SST), pH, e acidez 

titulável (AT). 

Para a quantificação dos sólidos solúveis totais, algumas fatias da polpa das raízes de 

reserva foram maceradas, e duas gotas do suco colocadas no prisma do refratômetro eletrônico e 

após um minuto, realizada a leitura direta. O resultado expresso em °Brix (Fernandes et al., 

2018). 

A determinação do pH foi aferida utilizando-se 10g de amostra, adicionadas em 100 ml 

de água destilada. A solução foi agitada por 30 minutos e posteriormente deixada em repouso 

por 10 minutos para que as partículas decantassem. A determinação do pH foi efetuada no 

líquido sobrenadante em pHmetro (Menegassi; Leonel, 2006; Zenebom; Pascuet, 2005). 

Para determinação da acidez titulável, 10 g de polpa triturada foram diluídos em 100 

mL de água destilada e a mistura filtrada e titulada com solução de hidróxido de sódio a 0,1 N, 

tendo-se como indicador a fenolftaleína (Menegassi; Leonel, 2006; Zenebom; Pascuet, 2005). 

Em seguida, o resultado foi convertido em % de ácido málico e o resultado expresso em g de 

ácido málico/100 g de amostra (Nunes et al., 2009). 

 
4.2.4 Procedimentos estatísticos e análise dos dados 

 
Para os dados de porcentagem de falha, altura de planta, incidência de pragas e doenças 

foram realizados gráficos agrupando todos os genótipos e em separado para cada época de 

cultivo, avaliada ao longo dos meses até o momento da colheita. As confecções das figuras foram 

realizadas no software R (R Core Team, 2022). 

Os dados de altura de planta (intervalo de 60 dias), produtividade e de qualidade de raiz 

para as duas épocas de cultivo foram submetidos separadamente à análise de variância e quando 
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significantes pelo teste F (≤0,05), realizado o teste de comparação de médias de Tukey a 5% de 

probabilidade. 

Com os dados de raízes comerciais (classe, diâmetro, peso, comprimento, defeitos, 

firmeza e cor interna) das duas épocas de cultivo foram obtidas as médias de cada caractere para 

cada genótipo estudado. Através desses dados foi obtida a matriz de distância genética entre os 

genótipos pelo algoritmo de Gower (Gower, 1971). Com a distância genética foi realizado o 

agrupamento hierárquico dos genótipos através do método UPGMA (Unweighted Pair-Group 

Method Using an Arithmetic Average) e o ajuste entre a matriz de distância original e a matriz 

gráfica foi estabelecido pelo coeficiente de correlação cofenética (Sokal; Rohlf, 1962) com teste 

de mantel de 1000 permutações (Mantel,1967). 

Os testes de médias e a obtenção da matriz de distância de Gower foram realizadas com 

o software genes (Cruz, 2013). A correlação cofenética e o dendograma hierárquico foi realizado 

no software NTSYS-PC (Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System for personal 

computers, Version 2.1, Applied Biostatistics, Inc.) (Rohlf, 2007). A contribuição relativa 

para cada caractere para a diversidade dos genótipos foi executada através do programa R (R 

Core Team, 2022). 

 
4.3 Resultados e discussão 

 
4.3.1 Altura de planta e porcentagem de falha 

 
Os dados de falha para a primeira época de cultivo indicam falhas de 90, 70, 50, 30, 20, 

15 e 10% no momento da colheita para os genótipos ASA, Branca, Amarela, Inca, Rúbia, Carijó 

e Catarina, respectivamente. Observa-se que com o decorrer dos meses há um aumento da 

mortalidade de plantas, principalmente a partir do mês de setembro. 

Exceção para o genótipo Inca, primeira época de cultivo que apresentou aumento da 

altura de plantas até o momento da colheita. O genótipo Branca primeira época de cultivo teve o 

pico de altura de planta quatro meses após o transplante, devido à sua elevada mortalidade de 

planta nos meses decorrentes. Carijó apresentou a maior altura de planta, e ASA apresentou a 

menor altura de plantas para a primeira época de cultivo (Figura 2). 
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Figura 2 – Porcentagem de falha e altura de planta de sete genótipos de mandioquinha-salsa 
avaliados do transplantio a colheita durante a primeira época de cultivo. A. Porcentagem de 
falha; B. Altura de planta. UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 

 

Fonte: Autoria própria (2023). 
 

O teste de média para os dados de altura de planta (Tabela 1) mostram que de forma 

geral o pico de altura das plantas ocorreu no oitavo mês após o transplante (janeiro). Após esse 

período, a altura de planta tendeu a diminuir (fevereiro) quanto mais próximo da colheita menor 

foi altura de planta. 
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Tabela 1 – Comparação de médias, para a altura de planta, de sete genótipos de 
mandioquinha-salsa avaliados do transplantio a colheita durante a primeira época de cultivo. 
UTFPR, Pato Branco, 2023. 
  
Genótipo

s 
Julho Setembro Novembro Janeiro Fevereiro 

 
Asa 

 
12±0,63 abC 

 
16,2±0,98 

aD 

 
13,6±2,97 

abE 

 
15,2±3,38 

aF 

 
7,5±3,81 cE 

Carijó 16,1±0,76 dA 34,8±1,25 
cA 

55,8±0,90 bA 64,5±1,10 
aA 

55,5±1,57 
bA 

Catarina 12±0,88 eC 20,4±0,81 
dC 

43±0,81 bB 51,9±1,08 
aB 

36,4±2,93 
dC 

Branca 14,3±1,70 cB 31,7±2,53 
aA 

25±2,33 bD 26,3±1,78 
bE 

21,4±2,73 
bD 

Amarela 9,3±0,7 cD 19,3±1,39 
bC 

23,4±1,05 bD 32,7±0,84 
aD 

0±0 dF 

Rúbia 12,8±0,61 dC 28,7±1,19 
cB 

42,7±1,22 bB 50,4±1,78 
aB 

25,7±1,51 
cD 

Inca 11,2±0,29 dC 25,2±0,82 
cB 

36,2±0,91 bC 44,4±1,51 
aC 

44,1±5,12 
aB 

As letras maiúsculas denotam diferenças significativas entre os genótipos dentro de um 
mesmo mês e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas do genótipo entre os 

meses pelo teste Tukey (P≤0,05). 
 

Para a segunda época de cultivo, os índices de falha ficaram abaixo de 27% para os 

genótipos, Carijó, Inca e Coqueiral. As plantas do genótipo ASA em meados do mês de 

fevereiro apresentaram mortalidade de 100%, seis meses após o transplante (Figura 3). 

Figura 3 – Porcentagem de falha e altura de planta de sete genótipos de mandioquinha-salsa 
avaliados do transplantio a colheita durante a segunda época de cultivo. A. Porcentagem de 
falha; B. Crescimento da planta. UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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Fonte: Autoria própria (2022). 

 

Para a segunda época de cultivo o genótipo Coqueiral apresentou maior altura de planta. 

Devido à alta mortalidade de plantas o genótipo ASA apresentou menor altura de planta, 

apresentando pico de crescimento antecipado em relação aos demais genótipos, aproximadamente 

quatro meses após o transplante das mudas (dezembro). Além disso, Inca, Carijó e Coqueiral 

apresentaram altura de planta semelhante, nos meses de outubro a dezembro. Igual ao cultivo do 

plantio de maio, próximo a colheita (maio) as plantas tiveram uma diminuição na altura de 

planta em relação à avaliação anterior (abril) (Figura 3, Tabela 2). 

 
Tabela 2 - Comparação de médias, para a altura de planta de sete genótipos de mandioquinha- 
salsa avaliados do transplantio a colheita durante a segunda época de cultivo. UTFPR, Pato 
Branco, 2023. 

 
Genótipos Outubro Dezembro Fevereiro Abril Maio 
Asa 11,25±0,75 bB 24,75±1,70 aB 11,25±11,2 bD 0±0 cD 0±0 cC 

Inca 17±1,08 dA 34,75±2,62 cA 51,25±1,25 bC 61,44±1,44 aC 54,5±1,65 bB 

Carijó 17,5±1,04 dA 33,5±1,55 cA 65±2,88 bB 70,55±3,55 aB 66,25±2,39 bA 

Coqueiral 16,25±0,75 dA 35±1,77 cA 73,5±2,72 bA 80±0, 47 aA 69,5±2,90 bA 
As letras maiúsculas denotam diferenças significativas entre os genótipos dentro de um 

mesmo mês e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas do genótipo entre os 
meses pelo teste Tukey (P≤0, 05). 

 

Corroborando com os resultados do estudo, Prezotti et al. (2018) verificaram que após a 

fase de estabelecimento, houve um crescimento acentuado, com leve decréscimo após o sétimo 

mês até o momento da colheita. Há um maior crescimento da parte aérea até o quinto mês após o 
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transplantio, estabilizando e declinando até o final do ciclo produtivo, o que ocasiona o início da 

senescência da parte aérea antes do sétimo mês do transplantio, quando esta se aproxima do final 

do ciclo vegetativo. 

Resultados semelhantes foram obtidos, em estudo conduzido em Ituporanga no estado 

de Santa Catarina, onde as taxas máximas de crescimento de plantas de mandioquinha-salsa 

foram na passagem do nono para o décimo mês após o plantio. Nas folhas, as maiores taxas 

ocorreram com dois picos, sendo o maior do sétimo para o oitavo mês e do oitavo para o nono 

mês (Fayad et al., 2018). 

Os resultados indicam menores alturas e maior mortalidade de plantas, de forma geral 

para os genótipos ASA, Branca Comum e Amarela Comum. Isso se deve principalmente à 

dificuldade dos genótipos em sobreviver nas condições climáticas do município. A maior 

incidência de falha coincidiu com os meses (outubro de 2020 a abril de 2021) de maior 

temperatura e pluviosidade registrados no período de condução dos experimentos. Na fase final 

de cultivo, a excessiva precipitação pluvial, associada com temperaturas elevadas, contribuíram 

para a continuidade das perdas de plantas, pois a mandioquinha-salsa é uma espécie que não 

tolera excesso de umidade do solo, somada a altas temperaturas (Santos; Madeira, 2008). 

Assim como outras hortaliças, a mandioquinha-salsa está sujeita às doenças provocadas 

por bactérias, fungos, nematoides e vírus. O ciclo relativamente longo para uma hortaliça, 

variando de 8 a 14 meses, expõe a cultura a períodos de clima muito favoráveis à incidência de 

doenças, como verões quentes e chuvosos, o que pode levar a diversos focos de podridões. 

Algumas bactérias são responsáveis pelo apodrecimento das raízes, gerando severas perdas de 

qualidade. Sob condições de temperatura e umidade adequadas (elevada temperatura e alta 

umidade) a bactéria penetra nos tecidos da planta através de ferimentos e causa encharcamento, 

apodrecendo ligeiramente o órgão afetado (Ventura; Costa; Lima, 2018). 

De acordo com os dados da Tabela 1, nos meses de setembro a dezembro de 2020, e 

janeiro a março de 2021, que compreendem a primavera e o verão respectivamente, é observado 

um aumento natural na quantidade de eventos e no volume das chuvas, somada a altas 

temperaturas. As chuvas foram causadas principalmente pela passagem de sistemas frontais – 

frentes frias ou quentes, e de outras formas de instabilidade de curta duração que se 

desenvolveram no Estado, em função das temperaturas altas e da maior quantidade de umidade 

no ar (SIMEPAR, 2022). 

O aumento na pluviosidade pode ser resultado do El nino que ocorreu no ano de 2019, e 

que conforme dados do Instituto Nacional de Meteorologia (Inmet) tem duração de dois anos. 

No Brasil esse efeito pode causar chuvas mais intensas e volumosas no Sul do país, e médias 



 
 

54 
 

observadas de temperatura 1º ou 2º acima da média esperada para o período. O El Nino é um 

fenômeno conhecido por aumentar as temperaturas médias do globo, além de causar secas 

intensas na faixa norte do país e provocar tempestades no Sul do Brasil (INMET, 2023). Essas 

oscilações na pluviosidade e na temperatura, causadas pelos sistemas frontais podem ter 

contribuído para com as maiores perdas de plantas, devido as condições mais adversas do 

campo, no período dos experimentos. 

Em trabalho de Leblanc et al. (2017), utilizando-se de mudas pré-enraizadas do 

genótipo Roxa de Viçosa, estas chegaram no final do ciclo (250 DAT) com 89% da população 

inicial. Divergindo desses resultados, Leblanc et al. (2008) que encontraram, com esse mesmo 

clone em plantio de primavera, perdas de cerca de 69% e de 47% da população inicial para os 

sistemas com e sem pré-enraizamento, respectivamente. Para o estudo, os dados mostram que ao 

final do ciclo as perdas foram bem variadas, ficando entre 10 e 90% para a primeira época de 

cultivo e entre 10 e 100% para a segunda época de cultivo. Esses resultados indicam que a 

sobrevivência das plantas de mandioquinha-salsa é determinada por diversos fatores como o 

genótipo e clima. 

 
4.3.2 Incidência de ataque de pragas e doenças 

 
A redução do tamanho de planta, e consequente morte das mesmas, além do agravante do 

clima, podem ter sido consequências também da incidência de ataque de pragas nas plantas 

durante o período de execução dos experimentos. Foi observada principalmente a presença de 

Hiadaphis foeniculi (pulgão-das-folhas) durante as duas épocas de plantio (Figura 4). 
 

Figura 4 - Incidência de ataque de Hiadaphis foeniculi em plantas de mandioquinha-salsa. 
UTFPR, Pato Branco, 2023. 
 

 
 

Fonte: Autoria própria (2020). 
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De forma geral a incidência de pulgões foi alta e flutuante para a grande maioria dos 

genótipos durante a primeira época de cultivo, com várias fases de surgimento e 

desaparecimentos dos insetos (Figura 5). A partir da sexta avaliação (cinco meses após o 

transplantio) a incidência tendeu a crescer. Da décima avaliação até o momento da colheita, que 

indicam o final do ciclo do cultivo foram registrados os maiores índices de pragas na área. O 

genótipo ASA já na primeira avaliação apresentou 80% de incidência de ataque, finalizando o 

período avaliativo com todas as plantas atacadas por pulgões.  

Os genótipos Inca, Branca e Amarela, apresentaram próximo da colheita incidências de 

ataque de pulgão próximas a 80%, 75% e 60%, respectivamente. Menor incidência foi observada 

para o genótipo Carijó chegando ao fim do ciclo com menos de 40% de incidência de ataque por 

pulgões. Já para a segunda época de cultivo a incidência de ataque de pulgões foi menor se 

comparada com a primeira época. O genótipo ASA, nem chegou a ser avaliado pois quando 

surgiram os primeiros insetos nas plantas dos outros genótipos já não haviam plantas 

sobreviventes. Menores incidências de ataque foram observadas em plantas do genótipo 

Coqueiral, que variou de 38 a 15% do início ao fim do ciclo, respectivamente. Para as plantas dos 

genótipos Inca e Carijó, a incidência de ataque não ultrapassou os 55% durante todo o período 

de cultivo. 
 

Figura 5 - Incidência de ataque do complexo de pulgões em genótipos de mandioquinha-salsa. A. 
Primeira época de cultivo; B. Segunda época de cultivo. UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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Fonte: Autoria própria (2023). 

 
O pulgão das folhas (Hiadaphis foeniculi) apresenta coloração esverdeada, quando em 

fase de ninfas, e preta quando adultos, vivem em colônias e infestam principalmente a face 

inferior das folhas. A grande infestação dos pulgões nas áreas de cultivo, se deve principalmente 

à forma de reprodução desses insetos (partenogênese) que ocorre de forma muito rápida, na qual 

os insetos adultos fêmeas geram outras fêmeas. Além disso, outro fator que contribuiu para a alta 

infestação os insetos foram as temperaturas elevadas combinadas a alguns períodos de estiagem, 

que são condições favoráveis para o desenvolvimento do inseto. Além disso, desequilíbrios 

nutricionais, ou nitrogênio excessivo podem favorecer o desenvolvimento populacional da 

espécie. Os danos causados pelos insetos são devido a sucção da seiva, e a injeção de toxinas 

que podem causar severo definhamento das plantas e perdas de até 100% da produção em ataque 

na fase inicial de desenvolvimento das plantas. Há relatos de perdas significativas no estado do 

Paraná, onde lavouras foram praticamente eliminadas (Fornazier et al., 2018, Malaquias et al., 

2014). 

No que diz respeito a incidência de doenças, ocorreram para as duas épocas de cultivo, 

sintomas de queima das folhas, denominado no estudo de complexo de doenças foliares, e 

podridões de coroa e de raízes, denominado como complexo de podridões (Figura 6). Foram 

assim denominados devido os sintomas apresentarem- se associados e sem possibilidade de 

quantificação unitária. 
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Figura 6 - Sintoma de queima das folhas (A) e podridão (B) em plantas de mandioquinha-salsa. 
UTFPR, Pato Branco, 2023. 
 

 

Fonte: Autoria própria (2021). 
 
 

Para a primeira época de cultivo, foi observada maior AACDP – área abaixo da curva 

de progresso da doença para o complexo de doenças foliares, para os genótipos Amarela, ASA e 

Branca, respectivamente. Os genótipos Catarina, Inca e Rubia apresentaram as menores 

AACPD, não apresentando diferença significativa entre si. Já para o complexo de podridões 

maior AACPD foi verificada para o genótipo Branca, seguido de Amarela, Asa e Inca, 

respectivamente. Rubia, Carijó e Catarina apresentaram a menor AACPD, não se diferenciando 

entre si. Os genótipos Branca, Asa e Amarela apresentaram maiores AACPD tanto de doenças 

foliares, quanto de podridões de coroa e raízes, se mostrando mais suscetíveis ao ataque desses 

patógenos. Para a segunda época de cultivo, maior AACPD para a incidência de podridões, foi 

observada para o genótipo Carijó, seguido de Coqueiral e Inca, respectivamente. Para o 

complexo de doenças foliares, não houve diferença significativa para os genótipos Inca e Carijó, 

sendo o menor valor de AACPD encontrado para o genótipo Coqueiral (Figura 7). 
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Figura 7 - Área abaixo da curva de progresso da doença (complexo de doenças foliares e 
podridões) – AACPD em genótipos de mandioquinha-salsa. A. Primeira época de cultivo – 
Foliares; B. Primeira época de cultivo – Podridões; C. Segunda época de cultivo – Foliares; D. 
Segunda época de cultivo – Podridões. UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 

 
As letras minúsculas denotam diferenças significativas entre os genótipos pelo teste Tukey (P≤0, 

05)  Fonte: Autoria própria (2023). 
 

Corroborando com os dados do estudo, Heredia Zárate et al. (2019), verificaram que os 

sintomas de queima nas folhas e de podridões das coroas e rebentos das plantas de 

mandioquinha-salsa (Amarela de Carandaí), foram observados com maior severidade e 

incidência, respectivamente, nas épocas em que a temperatura e a pluviosidade aumentaram. 

Foram observados sintomas de queima das folhas, com avaliações aos 114, 147 e 183 DAP e de 

podridões das coroas e dos rebentos, entre 182 e 223 DAP. 

Segundo Henz (2002) as doenças foliares em plantas de mandioquinha-salsa são 

causadas por vários fungos e bactérias. Entre os fungos, destacam-se como mais importantes os 
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gêneros Septoria e Cercospora. Entre as bactérias, o crestamento- bacteriano causado por 

Xanthomonas campestris pv. Arracaciae afeta a folhagem das plantas em praticamente todas as 

regiões produtoras de mandioquinha-salsa no Brasil. 

As podridões das raízes em pós-colheita ou ainda no campo, são muito comuns em 

mandioquinha-salsa, sendo geralmente causadas por bactérias do gênero Erwinia spp. 

(Pectobacterium, Dicheya) ou associadas com alguns fungos (Fusarium sp., Rhizoctonia sp., 

Rhizopus sp., Rosellinea sp., Sclerotinia sp.), o que dificulta a identificação e que podem levar 

as raízes a apodrecer rapidamente e consequentemente a morte das plantas (Henz, 2002). 

Sclerotinia sclerotiorum, Rosellinia sp. e Pectobacterium (sin: Erwinia) são os principais 

agentes causadores de danos e perdas. 

Rosellinia sp., tem como sintomas iniciais a formação de um crescimento micelial de 

coloração branca observados nos rizomas, que pode ser confundido com a podridão-de-

esclerotínia. O sintoma mais característico da doença é observado ao realizar o corte do rizoma, 

onde aparecem estrias de cor negra e, com o desenvolvimento da doença, ocorre a podridão-das-

raízes. Sclerotinia sp. apresenta como principais sintomas o amarelecimento das folhas, com 

posterior murcha e morte da planta, que apresenta apodrecimento da coroa e das raízes, onde é 

visível a presença de micélio branco do fungo. Bactérias do gênero Pectobacterium apresentam 

sintomas iniciais com pequenas depressões nas raízes, de aspecto encharcado, que 

posteriormente se expandem, tornando-se liquefeitas em decorrência da decomposição dos 

tecidos (podridões-moles). Geralmente, exalam cheiro desagradável e causam elevadas perdas 

durante o armazenamento e a comercialização das raízes (Ventura et al., 2018). 

As podridões citadas acima são favorecidas principalmente por solos com alta umidade e 

temperatura elevada, principalmente em fase final do ciclo da cultura. Como já relatado 

anteriormente os meses de dezembro e janeiro apresentaram elevada precipitação, combinada a 

altas temperaturas, o que favoreceu o surgimento das podridões e dificultou o controle. Além 

disso, a Figura 9 demonstra a menor susceptibilidade ao ataque de patógenos causadores de 

podridões aos genótipos Carijó, Catarina e Inca (primeira época de cultivo) e Coqueiral 

(segunda época de cultivo) que apresentaram valores mínimos de AACPD mesmo em 

condições favoráveis de desenvolvimento das doenças. 

Por ser uma cultura rústica, as plantas de mandioquinha-salsa, geralmente não 

apresentam ou apresentam pouco ataque de pragas e doenças em condições ideais. Já em áreas 

de cultivo onde as condições de altitude, temperatura e umidade, não são favoráveis, seu cultivo 

necessita de grande quantidade de mão de obra, em especial nos meses finais de cultivo onde o 

cuidado fitossanitário deve ser redobrado, devido aos altos índices de ataque de pulgões e 
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podridões de raízes (Silva, 2020). Além da incidência de pulgões, doenças foliares e podridões, 

as plantas do genótipo Carijó, sofreram também ataques de nematoides (Figura 8). 

Figura 8 – Nematoides causadores das galhas (Meloidogyne spp.) presentes em raízes de 
mandioquinha-salsa, genótipo BRS Acarijó 56 durante a primeira época de cultivo. UTFPR, 
Pato Branco, 2023. 

 

 
Fonte: Autoria própria (2021). 

 

Os nematoides causadores das galhas (Meloidogyne spp.) foram o primeiro problema 

fitopatológico detectado em plantas de mandioquinha-salsa no Brasil (Henz, 2002). Os sintomas 

típicos são caracterizados por galhas nas raízes principais e laterais, conhecidas popularmente 

como “pipocas”. Além disso, ocorre a deformação e alteração na superfície das raízes que ficam 

depreciadas qualitativamente para o consumo (Pinheiro et al., 2013b). Os nematoides das galhas 

podem apresentar vários ciclos reprodutivos em um único ciclo da cultura, fazendo com que 

as plantas de mandioquinha-salsa infectadas na fase inicial do ciclo tenham, consequentemente, 

seu desenvolvimento reduzido (Pinheiro et al., 2013a). 

Em alguns casos a presença do patógeno só é percebida no momento da colheita 

(Ventura et al., 2018) como o ocorrido no estudo. Cabe ressaltar que apenas o genótipo Carijó 

apresentou lesões causadas por nematoides, levando a acreditar em uma possível 

susceptibilidade da cultura ao patógeno, já que na mesma área de cultivo nenhum outro genótipo 

apresentou aparentemente os sintomas. 
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4.3.3 Desempenho agronômico 
 

Para os caracteres de desempenho agronômico os genótipos ASA, Amarela e Branca 

não foram incluídos nas avaliações, devido não apresentarem o número desejado de repetições 

e/ou por não apresentarem formação de raízes. 

Para a primeira época de cultivo maior média de altura de planta foi obtida para os 

genótipos Carijó e Inca respectivamente. Para o diâmetro de copa, massa total de planta, massa 

total de raízes, massa de raízes comerciais, massa da cepa central, número de rebentos e número 

de raízes comerciais, as maiores médias foram para o genótipo Inca. Menores médias foram 

encontradas para o genótipo Rubia para os caracteres altura de planta e diâmetro da copa. Já o 

genótipo Catarina apresentou menores médias para o peso total de planta, peso total de raízes, 

peso da cepa central, número de rebentos viáveis e número de raízes comerciais. Já para a segunda 

época de cultivo, maior média para altura de planta foi obtida para o genótipo Inca. Para as 

variáveis massa total de planta, número de rebentos e númeto total de raízes, o genótipo Coqueiral 

apresentou maiores médias. Para a massa de raízes comerciais os genótipos Inca e Coqueiral 

apresentaram maiores médias. Diâmetro da copa, peso total de raízes, peso da cepa central e 

número de raízes comerciais não apresentaram diferença significativa entre os materiais estudados 

(Tabela 3). 

Tabela 3 - Valores médios de altura de planta (AP - cm), diâmetro de copa (DC – cm), massa 
total de planta (MTP – kg), massa total de raízes (MTR - kg), massa de raízes comerciais 
(MRC), massa da cepa central (MCC - kg), número de rebentos viáveis (NRV), número total de 
raízes (NTR), número de raízes comerciais (NRC), de plantas de mandioquinha-salsa cultivadas 
no município de Pato Branco. UTFPR, Pato Branco, 2023. 
 

 Primeira época de cultivo 

Genóti
pos 

AP  
(cm) 

DC 
(cm) 

MTP 
(kg) 

MTR 
(kg) 

MRC 
(kg) 

MCC 
(kg) 

NRV NTR NR
C 

Carijó 56,5a 36,5b 1,924b 0,604b 0,108b 0,804b 18,3c 6,1b 1,1c 
Inca 50,1a 47a 2,775a 0,844a 0,334a 1,122a 42,6a 6,3ab 2,5a 

Catarin
a 

37,4b 23,9c 1,187c 0,292d 0,044c 0,508c 17,7b
c 

6,5a 1c 

Rubia 25,7c 23,8c 1,685b 0,405c 0,139b 0,758ab 23,5b 6,1b 2,1b 
CV(%) 1,68 2,95 1,51 2,21 2,75 1,63 5,12 6,36 6,12 

 Segunda época de cultivo 

Inca 73,33a 60a 1,66c 0,433a 0,152a 0,703a 23,05a 5,40ab 1,9a 

Coqueir
al 

66,66ab 65a 2,44a 0,530a 0,126a 0,763a 24,30a 7,066a 1,6a 
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Carijó 53,33b 60a 1,94b 0,366a 0,089b 0,620a 17,25b 4,50b 1,1a 

CV(%) 9,32 4,68 3,59 15,68 2,38 9,45 3,07 14,59 9,89 

* Médias seguidas pela mesma letra na coluna não diferem estatisticamente pelo teste de 
Tukey a 5% de probabilidade de erro. 

 

Em estudo de Oliveira et al. (2017), a média para a altura das plantas foi de 44,15 cm. Para o 

diâmetro da copa não houve diferença significativa entre os genótipos estudados (BRS Catarina 

64, BRS Rubia 41, ASA). A altura de plantas do estudo de Oliveira et al. (2017) e o do presente 

trabalho para a primeira época de cultivo ficaram bem abaixo das relatadas por Leblanc et al. 

(2014), que obtiveram alturas médias de 76 cm, porém semelhante aos resultados obtidos para a 

segunda época de cultivo do estudo em questão. O mesmo foi observado com relação ao 

diâmetro da copa. 

Silva (2022) avaliando plantas de mandioquinha-salsa, cv. Amarela Comum, em 

diferentes arranjos espaciais encontrou um crescimento linear em função das épocas de 

avaliação, sendo o maior valor de 40,29 cm observado aos 180 DAP. Resultado inferior aos 

encontrados por Amarila (2019), que, ao estudar a produção da mandioquinha-salsa com 

diferentes formas de adição ao solo de cama de frango e arranjo espacial, obteve um valor 

máximo de altura de 33,01 cm. 

Diferentemente da altura de planta encontrada nos experimentos, e dos resultados 

relatados na literatura, Melchor Rojas e Tineo Falcón (2019), avaliando três genótipos de 

mandioquinha-salsa com fins industriais na comunidade de Mayobamba, no Peru, obtiveram 

alturas de 155; 165 e 207 cm, para os genótipos amarelo, branco e roxo, respectivamente. Para o 

número de rebentos, os genótipos Branco e Roxo obtiveram 65 rebentos por planta, seguidos por 

Amarelo com 64 rebentos, o que fica bem distante do encontrado no estudo onde a maior média 

foi 42, porém esse número é de rebento viáveis e não o total. Essa diferença de resultados, pode 

ser devido à região ser próxima ao centro de origem da cultura, favorecendo o crescimento e 

desenvolvimento da planta e consequentemente dos seus rebentos. 

A gama de resultados distintos, mostram que a altura de planta de mandioquinha-salsa 

depende de diversos fatores relacionados principalmente ao genótipo utilizado, ao clima, e 

origem de cultivo. Porém o manejo da cultura, principalmente arranjo espacial, e a adubação 

empregada podem afetar o desenvolvimento da cultura, no entanto não há trabalhos na literatura 

que abordem espaçamento e adubação da cultura, e seus efeitos no crescimento e no 

desenvolvimento de planta, apenas seu efeito sob produtividade e conservação pós- colheita. 

Para a primeira época de cultivo os genótipos Carijó, Inca, Catarina e Rubia, 
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apresentaram produtividades médias (considerando massa total de raízes) de 18,75 t ha-1; 26,37 t 

ha-1; 9,12 t ha-1; 12,6 t ha-1, respectivamente. Para a segunda época de cultivo, Inca, Coqueiral e 

Carijó obtiveram produtividade média de 13,53 t ha-1; 16,56 t ha-1; e 11,43 t ha-1. 

Ficou abaixo da média nacional apenas o genótipo Catarina, para a primeira época de 

cultivo, isto porque a média de produtividade de mandioquinha-salsa no Brasil tem oscilado 

entre 10 t ha-1 e 18 t ha-1, muito aquém do potencial produtivo. Considerando estande de, pelo 

menos, 40 mil plantas úteis por hectare remanescentes até a colheita e produção média de 1,0 kg 

por planta, é esperada uma produtividade próxima a 40 t ha-1. Entretanto, há relatos de estande de 

50 mil plantas por hectare, com menos de 2% de falhas e produção média por planta de 1,2 kg, o 

que corresponde a aproximadamente 60 t ha-1 (Madeira et al., 2017). 

Em estudo de Nunes, Zanela, Koerich (2022), os genótipos Inca e Coqueiral 

apresentaram produtividade média potencial de 30 e 40 t ha-1, respectivamente, mais que o dobro 

do obtido no presente estudo. 

A cultura da mandioquinha-salsa é cultivada da Venezuela a Bolívia, com área de plantio 

no Brasil, Colômbia, Equador e Peru, e com menor escala de produção no nordeste da Argentina, 

Costa Rica, Porto Rico, República Dominicana e Haiti (Morillo et al., 2020). O principal produtor 

mundial de mandioquinha-salsa é o Brasil com 8.168 ha plantados e uma produção de 109.217 t, 

seguido pela Colômbia com 8.037 ha e 74.586 t (Garnicae et al., 2021). 

Ganoa e Ochoa (2010) estudando as tecnologias de produção local de mandioquinha-

salsa, no munícipio de Boyacá – Colômbia, observaram que 67% dos pesquisados, responderam 

que a produtividade variou entre 2 e 3 kg planta-1 (peso da raiz); 14% indicaram que variou entre 

4 e 5 kg planta-1 e os produtores restantes (29%) desconhecem completamente os retornos 

médios ou potenciais. Segundo dados do Ministerio de Agricultura y Desarrollo Rural - MADR 

(2008), Colômbia, os dados médios do município de Boyacá, ficam em torno de 12 t ha-1, sendo 

a média nacional de 11,9 t ha-1, levando em conta uma densidade de 21.000 a 41.000 plantas ha-1 

aproximadamente. 

Portz et al. (2003) observaram que clones de maiores produções de raízes tiveram 

maior crescimento da parte aérea. Divergindo dessa informação o número expressivamente 

baixo de raízes comerciais observados para as duas épocas de cultivo do presente estudo. 

Empiricamente, alguns produtores de mandioquinha-salsa relatam que plantas de alto vigor 

vegetativo são pouco produtivas. 

Fernandes et al. (2018) avaliando o efeito da adubação NPK na produtividade de plantas 

de mandioquinha, genótipo ASA, verificaram que o número de raízes de tamanho 

comercializável foi o dobro daquele obtido no tratamento sem adubação e 1,5 vezes maior que 
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no tratamento com 50% da adubação recomendada, sendo 2,3; 3,1 e 4,5, respectivamente. O 

número total de raízes por planta foi semelhante ao encontrado no presente estudo, com valores 

médios de 4,7 a 6,3. Em média, o tratamento com 100% da adubação NPK recomendada 

apresentou 6,3 raízes de reserva por planta, sendo que destas cerca de 4,5 raízes eram de 

tamanho comercializável. 

Nunes et al. (2016) obtiveram em média 5,6 raízes de reserva por planta, genótipo 

ASA. Porém, em estudo com nove clones de mandioquinha-salsa o número médio de raízes de 

tamanho comercial por planta variou de 0,5 a 6,8 (Sediyama et al., 2009). Nunes, Zanela, Koerich 

(2022) encontraram nos genótipos Inca e Coqueiral número de raízes médio por planta de 6 a 

15. De acordo com Sediyama et al. (2005) a mandioquinha-salsa produz um número variável de 

raízes de reserva por planta, geralmente, em número de 4 a 10 raízes, o que condiz com os 

resultados encontrados no presente trabalho, exceção apenas para o genótipo Amarela Comum 

(2,1 raízes). Os níveis de produtividade não foram maiores provavelmente por causa das 

elevadas temperaturas ocorridas principalmente nos últimos 3,5 meses do ciclo da cultura. Nos 

meses de novembro a janeiro a temperatura no sudoeste paranaense oscilou entre 27 a 29ºC, o 

que diminui a produtividade e o tamanho de raízes, já que na fase de maturação das raízes da 

mandioquinha-salsa quando expostas a altas temperaturas reduzem a alocação de massa da 

matéria seca neste órgão da planta (Pádua, 2010). 

Somado a isso, nesse período, o solo de textura argilosa característico da região de 

estudo, em constante encharcamento devido as altas pluviosidades, dificultou a maturação das 

raízes. Solos argilosos dificultam o desenvolvimento de raízes comerciais e reduzem o 

rendimento total da planta. Solos com boa drenagem, alto teor de matéria orgânica, pH 

moderadamente ácido 5,6 a 6,0, textura franco- argilosa ou arenosa com boa estrutura e bem-

dotado de nutrientes é a condição ideal para o desenvolvimento das raízes de mandioquinha-salsa 

(Melchor Rojas; Tineo Falcón, 2022). 

 
4.3.4 Qualidade de raiz 

 
Os resultados médios das análises químicas realizadas nas amostras de mandioquinha-

salsa in natura, para a primeira época de cultivo, são apresentados na Tabela 4. Para todos os 

parâmetros houve diferença significativa para os genótipos estudados. O genótipo Catarina 

apresentou maior acidez titulável. Para a segunda época de cultivo também houve diferença 

entre os genótipos para todas as características avaliadas. O pH apresentou menor variação e 

teores médios mais elevados em comparação a primeira época de cultivo. Os sólidos solúveis 

(SS) e a acidez titulável apresentaram maiores médias para o genótipo Coqueiral. 
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Tabela 4 - Valores médios de pH, sólidos solúveis (°Brix), e acidez titulável de raízes de 
mandioquinha-salsa, cultivadas no município de Pato Branco. UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 
Genótipos pH Sólidos Solúveis 

(°Brix) 
Acidez Titulável 

(ºD) 
Primeira época de cultivo 

 Carijó 6,7a* 7,64a 1,072b 

Inca 5,5c 6,84b 1,276a 

Catarina 5,5c 5,93c 1,304a 

Rubia 6,3b 7,62a 0,526c 

CV (%) 0,99 0,47 4,55 

Segunda época de cultivo 

Inca 7,11a 3,26b 1,06a 

Coqueiral 7,00b 3,77a 1,38a 

Carijó 7,17a 2,7c 0,51b 

CV (%) 0,46 2,79 8,44 
 

* Médias seguidas pelas mesmas letras na coluna não diferem estatisticamente pelo teste de Tukey a 5% de 
probabilidade de erro. 

Segundo Pacheco et al. (2020), as raízes de mandioquinha-salsa apresentam 11% de 

sacarose, 3,5% de frutose e 3,7% de glicose. Uma vez sintetizadas (glicose e frutose), são 

degradadas em sacarose no citosol das folhas e finalmente exportadas para tecidos como raízes. 

Quando ocorre a degradação do amido em glicose, no período pós-colheita há um aumento 

correspondente no teor de sólidos solúveis. Para o presente estudo, acredita-se que os resultados 

foram indicativos da elevada presença de açúcares nas raízes de mandioquinha-salsa, já que 

existe correlação entre os sólidos solúveis e a concentração de açúcares redutores. (Yahia et al., 

2019). 

Barreira et al. (2004) encontraram o SS variando de 6,1 a 9,60, enquanto Buso et al. 

(2014) obtiveram valores entre 5,5 e 10,8 e Rincón et al. (2021) valores médios de 3,25 a 13 

°Brix. Bessa et al. (2016) encontraram valores médios de SS de 2,17 em amostras in natura de 

mandioquinha-salsa (Amarela comum). Fernandes et al. (2018) estudando o efeito da adubação 

em plantas de mandioquinha, genótipo Amarela de Senador Amaral, encontraram valores 

médios de SS de 8,4 e 10. Como visto os valores de sólidos solúveis para mandioquinha-salsa 

são muito variáveis, o que foi observado também no estudo onde os teores médios reduziram 

pela metade para a segunda época de cultivo, se comparada a primeira, muito provavelmente 

devido as condições climáticas, pois, temperatura e umidade durante o crescimento, podem 
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afetar a acumulação de açúcares e outros sólidos solúveis nas raízes. Por exemplo, um clima 

mais quente e seco pode favorecer a produção de açúcares, enquanto condições mais frias ou 

úmidas podem ter o efeito oposto. 

Em estudo de Bessa et al. (2016) os teores médios de pH e acidez titulável, foram 6,64 

e 0,01 respectivamente. Já Fernandes et al. (2018), observaram teores médios de pH de 6,8 e 

acidez titúlavel entre 1,32 e 1,66. Rincón et al. (2021), avaliaram a qualidade pós-colheita de 

sete clones de mandioquinha-salsa, colhidas nos municípios de Ramiriquí, Boyacá, Turmequé e 

Nuevo Colón, Colômbia, os autores encontraram diferenças significativas para pH, com valores 

variando entre 5,2 e 6,9. Assim como para os teores de SS, pH e acidez titulável também 

apresentam variação. 

Em estudo de Nunes (2007) os valores médios de pH, acidez titulável, sólidos solúveis 

encontrados foram 6,79, 0,13%, 4,04 ºBrix, respectivamente para amostras de mandioquinha-

salsa minimamente processadas e armazenadas em atmosfera modificada. 

Os teores mais elevados nos valores dos sólidos solúveis e da acidez titulável do presente 

estudo pode ser resultado do tamanho e da produtividade de raízes, tendo em vista que a massa 

média das raízes de reserva se apresentou inversamente proporcional com sua acidez titulável e 

sólidos solúveis, quanto menores as raízes maiores os teores de SS e AT. 

As diferenças encontradas na literatura acerca da composição química de amostras de 

raízes de mandioquinha-salsa podem ter origem em diversos fatores, como o manejo da 

adubação, a escolha do genótipo, o clima da região de cultivo, o método escolhido na formação 

de mudas, entre outros (Fernandes et al., 2010). 

Além da avaliação de qualidade, as raízes de mandioquinha-salsa foram analisadas 

quanto ao seu formato e cor externa (Tabela 5) apresentadas de forma descritiva a seguir. As 

diferenças, eventualmente observadas, quanto à coloração e ao formato das raízes, certamente 

são resultantes de condições climáticas ou pedológicas dos locais de cultivo e intrínsecas de 

cada genótipo. 

Tabela 5 - Formato e cor externa de raízes de mandioquinha-salsa cultivadas no município de 
Pato Branco. UTFPR, Pato Branco, Paraná, 2023. 

 
 

Genótipos Formato Cor Externa 

Carijó Cilíndrica e alongada Amarelo com anel 
alaranjado 

Inca Cônico-Cilíndrica e muito 
alongadas 

Amarelo 

Catarina Cilíndrico Amarelo intenso 
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Rubia Cônico – Cilíndrica Amarelo claro a Intenso 
Coqueiral Cônico -Cilíndrica e alongadas Amarelo intenso 

 
Fonte: Autoria própria (2023). 

 
 

As variáveis classe, peso, diâmetro, comprimento, firmeza e defeitos das raízes 

comerciais foram utilizadas para realização do dendograma de agrupamento hierárquico (Figura 

9). 
 

Figura 9 - Agrupamento hierárquico de genótipos de mandioquinha-salsa cultivados em duas 
épocas de cultivo, baseado em resultados de dissimilaridade entre caracteres de pós-colheita em 
raízes comerciais. UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 

 
Fonte: Autoria própria (2023). 

* 1_época: primeira época de plantio (maio) / 2_época: segunda época de plantio (agosto). 
 

De acordo com a análise de agrupamento, os genótipos foram classificados em três 

grandes grupos. O primeiro grupo inclui o genótipo Catarina (primeira época de cultivo), o 

segundo grupo, é formado pelos genótipos Inca, Rubia, Carijó (primeira época de cultivo) e Inca 

e Carijó (segunda época de cultivo). Foi criado um subgrupo para os genótipos da primeira época 

de cultivo e um segundo subgrupo para os genótipos da segunda época de cultivo, que 

apresentaram valores para classe, peso, diâmetro, comprimento, firmeza e defeitos, semelhantes e 

apresentaram diferença com os demais genótipos. Além destes ainda foi formado um terceiro 
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grupo, com apenas o genótipo Coqueiral da segunda época de cultivo. 

Analisando o dendograma e os dados da Tabela 6 é possível verificar que os genótipos 5 

e 7 (Inca e Carijó segunda época de cultivo) foram os mais similares geneticamente, possuindo a 

menor distância (34,46%); entre os acessos 1 e 6 (Catarina plantio de maio e Coqueiral plantio 

de agosto) houve a maior magnitude (100%), sendo, portanto, os genótipos mais dissimilares. 

Tabela 6 - Resultados do agrupamento hierárquico pelo método de UPGMA com base na matriz 
de dissimilaridade de Gower entre genótipos de mandioquinha-salsa cultivadas em duas épocas 
distintas. UTFPR, Pato Branco, 2023. 

  
 

Estágio Genótipo 
A 

Genótipo 
B 

Distância 
(%) 

Corte 1 Corte 2 

1 5 7 34.46 - - 
2 2 4 40.87 0.2103ns 0.2268ns 
3 2 3 57.53 0.2873ns 0.3306ns 
4 2 5 64.57 0.3249ns 0.376ns 
5 1 2 88.16 0.4059* 0.4831ns 
6 1 6 100 0.4686* 0.5625ns 

 
* Significativo a 5% de probabilidade de erro pelo teste F. 

Obs: Genótipo 1: Catarina primeira época de cultivo. Genótipo 2: Inca primeira época de 
cultivo. Genótipo 3: Carijó primeira época de cultivo. Genótipo 4: Rúbia primeira época de 
cultivo. Genótipo 5: Inca segunda época de cultivo. Genótipo 6: Coqueiral segunda época de 

cultivo. Genótipo 7: Carijó segunda época de cultivo. 
 

Foi possível detectar diferenças significativas entre os genótipos Catarina e Inca 

(primeira época de cultivo) e Catarina (primeira época de cultivo) e Coqueiral (segunda época de 

cultivo) para o corte 1, para todas as características avaliadas, indicando a presença de 

variabilidade genética. 

O corte 1 refere-se ao K=1,25 e o corte 2 refere-se ao K=2,00 dentro da formula X: 

média + kDP para definição do ponto de corte da árvore. A média da matriz de dissimilaridade foi 

0,312 e o desvio padrão foi 0,1253. Entretanto de acordo com Mojena (1977), baseada em uma 

fórmula matemática, o gráfico deve ser cortado na altura de 0,4686 (K:1,25 mais usual), se 

significativo, o que foi considerado no presente estudo, isto porque o ponto de corte da árvore 

hierárquica deve ser definido de acordo com as constatações observadas durante a condução dos 

experimentos (diferenças entre genótipos) para os caracteres utilizados na formação do 

agrupamento e as diferenças conhecidas entre os genótipos. 

No presente estudo, o genótipo Catarina, primeira época de plantio, formou um 

agrupamento isolado devido o comprimento das raízes comerciais (26 cm) terem sido superiores 
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à média dos demais genótipos, que foi de aproximadamente 21 cm. Outro aspecto relevante para 

tal diferença foi devido as raízes comerciais do genótipo Catarina não apresentarem defeitos, 

sendo que as demais apresentaram rachadura, raiz imatura e raízes lenhosas. A firmeza também 

foi uma variável que causou distinção para o genótipo Catarina, onde a média encontrada foi de 

5,5 N e para os demais genótipos do primeiro plantio 7,0 N. 

A dissimilaridade do genótipo Coqueiral, segunda época de cultivo, em relação aos 

demais da mesma época, pode ser devido aos valores médios de comprimento de raiz que 

foi de 12,7 cm e de 15 cm para os genótipos Inca e Carijó. Os defeitos também foram muito 

semelhantes para Inca e Carijó segunda época de cultivo, onde os principais observados foram 

podridão, deformação e raiz imatura. Já para o genótipo Coqueiral segunda época de cultivo além 

destes foram observados rachadura e injúria, no entanto em menor proporção. 

Considerando todo o exposto, esta pesquisa torna-se um importante estudo para a 

região Sudoeste do Paraná. Como já citado anteriormente, a mandioquinha- salsa adapta-se às 

regiões climáticas muito parecidas com aquelas de características da região Norte da Cordilheira 

Andina, onde as altitudes variam de 1.700 a 2.500m, e temperaturas entre 15°C e 20°C, durante 

todo o cliclo. Nesse contexto é considerada marginal, para cultivo na região Sudoeste do Paraná, 

em especial na cidade de Pato Branco (altitude de 765m e temperaturas acima de 22ºC). 

No entanto alguns genótipos têm se mostrado adaptados a locais de menor altitude e 

clima mais quente, áreas até então consideradas desfavoráveis ao cultivo de mandioquinha-salsa 

e semelhantes a região Sudoeste do Paraná, como é o caso de todas as cidades dos estados de 

Santa Catarina, Paraná e Rio Grande do Sul, que apresentam altitudes entre 700 e 950m. Além 

disso, os resultados do estudo podem fornecer ferramentas para a tomada de decisões no campo 

por agricultores e assistentes técnicos, e nas recomendações de manejo para a cultura. 

 
4.4 Conclusão 

 
Analisando o desempenho agronômico dos genótipos estudados no período de 

condução dos experimentos, observa-se que Amarela de Senador Amaral, Branca Comum e 

Amarela Comum, apresentaram piores desempenhos, principalmente devido à alta porcentagem 

de falha, mortalidade de plantas, e baixas produtividades, causadas principalmente pela 

incidência de pulgões, doenças foliares, podridões, somadas a altas temperaturas e índice 

pluviométrico, nos meses de novembro a fevereiro. Em contrapartida, os genótipos SCS380 Inca 

e SCS381 Coqueiral, de forma geral, foram os que expressaram os melhores resultados, 

mostrando adaptabilidade às condições edafoclimáticas da região. Além disso BRS Acarijó 56 

apresentou maiores médias de produtividade para a primeira época de cultivo. 
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5.  ASSUNTO II: ASPECTOS METABÓLICOS DE GENÓTIPOS DE 
MANDIOQUINHA–SALSA EM RESPOSTA AO CALOR 

 
5.1 Introdução 

 
As alterações globais de origem antrópica e as consequentes mudanças climáticas estão 

entre os principais desafios para a humanidade nas próximas décadas. Essas alterações já estão 

afetando tanto os ecossistemas naturais, quanto os ecossistemas manejados, visto que as plantas 

são intimamente dependentes das condições edafoclimáticas para seu crescimento e 

sobrevivência. Essas alterações climáticas influenciam fortemente a vida humana, a 

biodiversidade e a produção de alimentos (Habermann et al., 2020). 

De forma geral, o aumento da concentração de dióxido de carbono na atmosfera, resulta 

em efeitos positivos na fotossíntese e no crescimento das plantas. Já o aumento da temperatura, 

pode aumentar a demanda evaporativa das plantas, e como consequência, intensificar efeitos de 

déficit hídrico, que por sua vez é reconhecida como um dos principais fatores abióticos que mais 

limita a produtividade vegetal. Além disso, altas temperaturas atuam sobre a fotossíntese de 

forma direta através de alterações nas taxas de reações bioquímicas, atividades de enzimas, 

transporte de elétrons, abertura de estômatos e estabilidade da membrana (Martinez et al., 2015). 

As atividades humanas, principalmente através das emissões de gases com efeito estufa, 

causaram o aquecimento global, com a temperatura da superfície global atingindo 1,1°C acima 

dos níveis em relação aos anos 1850-1900 em 2011-2020. As emissões globais de gases com 

efeito estufa continuaram a aumentar, com contribuições históricas e contínuas desiguais 

decorrentes do uso insustentável de energia, do uso do solo, dos estilos de vida e dos padrões de 

consumo e produção entre regiões, entre e dentro dos países, e entre indivíduos (IPCC, 2023). 

Os efeitos das altas temperaturas nas plantas podem ser diversos, desde desidratação 

pela perda de água, estresse térmico, alterações no crescimento, redução da fotossíntese, 

floração e frutificação prejudicadas, mortalidade de polinizadores, etc. Além disso, o calor 

excessivo, especialmente quando combinado com períodos de seca, pode representar uma 

ameaça significativa a sobrevivência das plantas, principalmente quando estas se tratam de 

culturas marginais em relação às condições habituais de cultivo (Silva et al., 2021; Taiz; Zeiger, 

2013). Essas culturas são cultivadas em locais que não são ideais para o seu crescimento e pleno 

desenvolvimento, tendo a temperatura como principal limitante. Para evitar o risco de extinção 

de culturas marginais, é importante considerar estratégias de adaptação, como o 

desenvolvimento de variedades resistentes, práticas agrícolas sustentáveis, acesso a recursos 

hídricos adequados e apoio financeiro aos agricultores que cultivam essas culturas. 
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Uma cultura marginal (em termos agrícolas, "cultura marginal" pode se referir a práticas 

agrícolas em terras marginais, ou seja, em áreas que possuem condições de solo ou clima 

desfavoráveis. Essas áreas podem ser menos produtivas e mais desafiadoras para a agricultura 

convencional) cultivada no Brasil, que é bastante influenciada pelas condições climáticas, sendo 

as principais características exigidas a uniformidade das raízes tuberosas e os teores de amido e 

açúcares redutores, é a mandioquinha-salsa (Arracacia xanthorrhiza Bancroft) (Pádua, 2010). 

É uma hortaliça originária dos países andinos, introduzida no Brasil no início do século 

XX, provavelmente a partir da Colômbia, ainda é considerada recente em termos de exploração 

agrícola e consumo (Ribeiro, 2018). Pela boa aceitação do consumidor brasileiro, alto valor de 

mercado e baixo custo de produção, a mandioquinha-salsa é uma ótima alternativa de emprego e 

renda para pequenos e médios produtores, em especial para a agricultura familiar, dada a baixa 

necessidade de mão de obra para a atividade (Vilela et al., 2018). 

As condições climáticas com curtos períodos de seca, poucos dias de frio e calor 

excessivo afetam a produção da mandioquinha-salsa causando elevadas perdas, mas pouco se 

sabe sobre as respostas fisiológicas das plantas a essas condições climáticas, em especial as altas 

temperaturas. Isso se dá, pela cultura se tratar de uma espécie de propagação vegetativa, isto é, 

sem o uso de sementes botânicas, e pelo seu sistema produtivo não utilizar grande quantidade de 

insumos, consequentemente, o interesse por parte das empresas privadas é praticamente nulo e da 

comunidade científica é ainda bastante incipiente (Vilela et al., 2018). 

Ela se mostra com boa adaptação em áreas de elevada altitude, com clima subtropical e 

tropical ameno, especialmente nas regiões Centro-Sul (Gomes et al., 2011), porém com 

significativa expansão as demais regiões do país, tal como o Sul. Assume grande importância 

socioeconômica nas regiões onde seu cultivo é intenso. Atinge elevadas cotações e a oscilação de 

preços é relativamente pequena durante o ano, quando comparada a outras hortaliças, 

minimizando o risco de insucesso (Buso, 2012). 

Apesar de sua grande importância para a agroindústria e de suas boas propriedades 

nutricionais, não tem recebido importância suficiente nos planos de desenvolvimento agrícola e 

há carência de literatura sobre a cultura. É ainda considerada uma raiz pouco explorada, com 

informações fisiológicas muito limitadas (Castanha et al., 2018), de fato, a maior parte da 

literatura disponível está voltada principalmente para alguns aspectos da produção agronômica 

(Chaali et al., 2018). 

Nesse contexto, o objetivo do trabalho foi verificar as alterações metabólicas em 

genótipos de mandioquinha–salsa em resposta ao calor, cultivadas no município de Pato Branco, 

Paraná. 
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5.2 Material e métodos 

 
5.2.1 Experimento simulando cultivo comercial 

 
Foram realizados dois experimentos simulando cultivo comercial de mandioquinha-

salsa, no ano de 2020/21, ambos conduzidos na Área Experimental da Universidade Tecnológica 

Federal do Paraná (UTFPR), localizada na cidade de Pato Branco-PR, 26º 06' 59"S, 52º 40' 59"W 

e altitude de 721, 80 m. 

Os dados referentes a temperatura e precipitação pluviométrica, ao longo do período de 

condução dos experimentos estão apresentados na figura 10. 

Figura 10 - Dados de temperatura e precipitação pluviométrica média, no período de condução 
dos experimentos a campo - maio de 2020 a abril de 2021, da região sudoeste do Paraná. 
UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 
 

Fonte: SIMEPAR (2023), adaptado pela autora. 
 

Anterior a implantação dos experimentos, coroas dos genótipos de mandioquinha-salsa 

foram adquiridas de agricultores licenciados, para a ocasião dos plantios de maio e agosto, 

denominados no estudo como primeira época de cultivo e segunda época de cultivo, 

respectivamente. Foi realizado o preparo das mudas, individualizando os rebentos e efetuando-se 

a lavagem em água corrente para retirada do excesso de impurezas. Em seguida foi realizado o 

tratamento fitossanitário por imersão de 10 minutos em solução de água sanitária comercial (teor 
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médio de 2,2% de cloro ativo) a 5% de diluição (Madeira; Carvalho, 2017). Após o tratamento 

com cloro, foi realizado o enxágue rápido dos rebentos com água pura, seguido de secagem à 

sombra. Depois dos rebentos secos, foi efetuado o corte basal, em bisel, e, quando necessário, 

realizado o corte dos pecíolos (iniciação das folhas). Preparadas as mudas, estas passaram pelo 

processo de pré-brotação em serragem (Madeira; Carvalho, 2016), e posterior transplantio no 

lugar definitivo dos experimentos. 

Anterior ao transplantio das mudas, foi realizada coleta e análise de solo com as 

seguintes características químicas na camada de 0 a 0,20 m: pH em CaCl2= 5,2; P= 7,53 mg dm-

3; K= 0,47 cmolc dm-3; Ca= 6,10 cmolc dm-3; Mg= 3,0 cmolc dm-3; H+Al = 3,52 cmolc dm-3; SB= 

9,57 cmolc dm-3; CTC= 13,09 cmolc dm-3; V%= 73,11; MO= 50,93 g dm-3. 

Aos 90, 135 e 190 dias após o transplantio, foi realizada adubação de cobertura das 

plantas com adubo orgânico. As quantidades de 128; 224; 288 g planta- 1 do adubo orgânico a base 

de cama de aviário, referentes a cada uma dessas fases foram estimadas conforme a necessidade 

da cultura e da análise química do solo. 

Os genótipos de mandioquinha-salsa foram conduzidos sob manejo orgânico de 

produção, por um período de oito meses, com duas épocas de cultivo, transplantadas nos meses 

de maio e agosto. Para o transplantio da primeira época de cultivo foram utilizados os seguintes 

genótipos: BRS Acarijó 56 (Carijó) BRS Rúbia 41 (Rúbia), BRS Catarina 64 (Catarina), SCS380 

Inca (Inca - anteriormente denominada Gigante de Angelina), Amarela de Senador Amaral 

(ASA), Amarela de Carandaí/Comum (Amarela Comum) e Branca comum. Para o transplantio 

da segunda época de cultivo foram utilizados os genótipos: BRS Acarijó 56, SCS380 Inca, 

Amarela de Senador Amaral e SCS381 Coqueiral. 

Os experimentos foram instalados em delineamento de blocos casualizados (DBC) com 

três repetições e parcelas experimentais de 25 plantas, dispostas no espaçamento de 0,80 x 0,40 

m, sendo a parcela útil composta por 10 plantas. 

A irrigação foi realizada por aspersão, seguindo a necessidade da cultura para cada fase de 

desenvolvimento e as condições climáticas as quais foram submetidas. Os tratos culturais para 

eliminação de plantas indesejáveis no cultivo se deram através de capina manual/arranque 

realizada sempre que necessário, e pela utilização de cobertura morta – palhada com podas de 

grama. 

O manejo de pragas e doenças foi realizado de forma preventiva e curativa quando 

necessário, fazendo uso de produtos permitidos para a produção orgânica, sendo: Bordasul® (3 

g/L - doenças fúngicas e foliares), Sulfocal® (3 a 4 g/L – ácaros), Fitoneem® (4 a 12 mL/L – 

pulgões), Boveril® (6 g/L - pulgões e ácaros), Trichodermil® (1L p.c/ha – podridões). 
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5.2.2 Experimento em ambiente protegido 

 
Anterior a implantação dos experimentos, foi realizado o preparo das mudas, conforme 

citado anteriormente, seguindo metodologia proposta por Madeira, Carvalho (2016). Em seguida, 

as mudas de cada genótipo, todos com procedência única, foram cultivadas em vasos com 

capacidade para 10 L, contendo uma mistura de substrato, vermiculita e cama de aviário, com 

proporção de 3:2:1, respectivamente. 

As cultivares foram mantidas na condição de 60-80% da capacidade de campo por um 

período de oito meses, quando as plantas foram transferidas para câmaras de Fitotron® 

localizadas na área experimental da UTFPR, Campus Pato Branco e submetidas a duas 

condições de temperaturas, sendo o controle: mínima 20ºC e máxima 22 ºC (fotoperíodo de 13 h 

diárias e umidade de 80%); condição estressante: mínima 30 ºC e máxima 32 ºC (fotoperíodo de 

13 h diárias e umidade de 80%). As plantas permaneceram nessas condições por 16 dias. Foram 

utilizadas quatro plantas/cultivar para cada condição. Cada vaso contendo uma planta foi 

considerado uma repetição, totalizando 20 vasos. 

 
5.2.3 Avaliações de trocas gasosas 

 
As avaliações de trocas gasosas foram realizadas quando as plantas completaram oito 

meses. Para as plantas cultivadas a campo, foi realizada apenas uma verificação, já para as 

plantas acondicionadas nas Câmaras de Fitotron® as avaliações foram realizadas em intervalo 

de quatro dias. 

Parâmetros de fluorescência foram quantificados no período da manhã entre 10 e 12 

horas (Yin et al., 2009). As avaliações foram realizadas utilizando-se, um analisador de gases a 

infravermelho em sistema aberto, acoplado um fluorômetro (IRGA, Li-cor Inc. LI-6400XT, 

Lincoln, EUA). A taxa de assimilação líquida do carbono (TAsCO2, µmol m -2 s-1), eficiência do 

uso da água (EUA µmol m -2 s -1), condutância estomática (CE mol H2O m-2 s - 1), concentração 

interna de CO2 (CiCO2, µmol m-2 s - 1) e transpiração (TR, mol H2O m-2 s-1), foram 

determinados sob concentração controlada de CO2 (400 µmol CO2 mol-1), irradiância (1000 µmol 

fótons m-2 s-1 com 10% de luz azul) e temperatura e vapor de água ambiente (Verrissimo et al., 

2010). Todas as medidas foram realizadas usando uma câmara foliar de 2 cm2 a 25 °C. O déficit 

de pressão de vapor folha/ar foi mantido em 1, 2- 2, 0 kPa, e a quantidade de luz azul foi 

definida para 10% da densidade do fluxo de fótons fotossintético (PPFD) para otimizar a 

abertura estomática. 
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5.2.4 Análises bioquímicas 
 

Para as análises bioquímicas realizadas em amostras de tecido vegetal foram coletados 

discos foliares do folíolo central, sem conter nervuras, entre 07:30 e 8:00 da manhã, imediatamente 

congelados em nitrogênio líquido e, em seguida, armazenados a – 80 ºC para ambos os 

experimentos (campo simulando cultivo comercial e em ambiente protegido). 

Foram realizadas também análises bioquímicas em discos do terço médio central das 

raízes obtidas das plantas que simularam cultivo comercial. Estas passaram inicialmente pelo 

processo de lavagem e posterior corte em fatias de aproximadamente 1 cm. O material do tecido 

vegetal e das raízes, foram então submetidas ao processo de liofilização e em seguida realizada a 

extração dos metabólitos pela adição de extratores apropriados. 

Seguindo a metodologia proposta por Lisec et al. (2006), com algumas modificações, 

aproximadamente 10 mg da matéria foliar e de raízes liofilizadas foram submetidas a extração 

metanólica. O processo ocorreu fazendo uso de 700 μL de metanol 100% e agitação em vortex 

por 15 segundos. Posteriormente as amostras foram levadas ao termomixer por 20 minutos a 80 

°C e 750 rpm. As amostras foram então centrifugadas por 15 minutos a 4 °C e 13300 rpm. O 

material sobrenadante foi coletado e transferido para um tubo eppendorf de 2 mL, do qual foi 

realizada quantificação de clorofilas e carotenoides. 

Ao restante do sobrenadante, foram adicionados 375 μL de clorofórmio 100% e agitou-se 

em vórtex por 15 segundos. Após, foi adicionado 750 μL de água, agitado em vortex e 

centrifugado por 10 minutos a 4 °C e 13300 rpm. A fase superior (hidrofílica/transparente) foi 

recolhida e transferida para outro eppendorf e armazenado a temperatura de -20 °C para 

quantificação de diversos metabólitos e a fase inferior (hidrofóbica) descartada. Com o uso do 

sobrenadante foram determinados os teores de pigmentos, aminoácidos, prolina, fenóis, açucares 

solúveis e malato. O pellet lavado com etanol 70% e utilizado para quantificação de proteínas 

solúveis totais e amido. 

Para a quantificação de pigmentos foi adicionado 100 μL de extrato e completados para 

200 μL. A análise das amostras foi realizada em 470, 653 e 666 nm (Wellburn, 1994). 

Os aminoácidos foram quantificados usando de 50 μL de extrato, 50 μL de tampão 

citrato de sódio 1M, pH 5,2 contendo 0,2% de ácido ascórbico e 100 μL de nihidrina 1% em 

etanol 70%. O material foi vedado em placa com fita alumínica termo resistente e levada ao 

termomixer por 20 minutos a 95 °C. A análise das amostras foi realizada em 570 nm (Yemn; 

Cocking, 1995). A equação utilizada foi gerada pela curva padrão de leucina 1 mM (y = 0,2238x 

+ 0,4752. R2 = 0,09981). 
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Para quantificação da prolina adicionou-se em 50 μL de extrato em 100 μL do mix de 

nihidrina 1%, etanol 20% e ácido acético 60%. O material foi vedado em placa com plástico de 

vedação de placas para RT-PCR e levado ao termomixer por 20 minutos a 95 °C. A análise das 

amostras foi realizada em 520 nm (Carillo, Gibon, 2016). A equação utilizada foi gerada pela 

curva padrão de prolina 1 mM (y= 0,0216x+ 0,0246. R2 = 0,9864). 

Para quantificação dos fenóis totais a reação constituiu de 5 μL de extrato, 45 μL de H2O 

miliQ, 25 μL de folin 1 N e 125 μL de NaCO3 20% em H2O. O material foi vedado em placa com 

fita alumínica e levado ao termomixer por 40 minutos a 25 °C, sem rotação. A análise das 

amostras foi realizada em 725 nm (Sun et al, 2002). A equação utilizada foi gerada pela curva 

padrão de ácido tânico 0,1 mg mL-1 (y = 0,2074x + 0,0505. R2 = 0,9879). 

Para quantificação de açúcares solúveis (glicose, sacarose e frutose) foram adicionados 

em 50 μL de extrato, 160 μL de mix (150 μL de tampão Hepes/KOH 0,1M + 3 mM MgCl2 pH 7,0; 

4,65 μL de ATP 109 mM (60 mg mL-1); 4,65 μL de NADP+ 48,4 mM (36 mg mL-1); 0,77 μL de 

Glicose-6P desidrogenase (G6-PDH) (700 U mL-1)), 1,5 U de Hexocinase (HK: 1,5 U/5 μL), 0,7 U 

de Phosphoglucose isomerase (PGI: 0,7 U/5 μL), 5 U de Invertase (5 U/5 μL). O A análise das 

amostras foi realizada em 340 nm (Fernie et al., 2001). 

Para a quantificação de malato foram adicionados em 50 μL de extrato, 50 μL de mix (25 

μL de tampão tricine 0,4M + MgCl2 20mM, pH 9); 10 μL de MTT (Thiazolyl Blue Tetrazolium 

Bromide) 10 mM; 2 μL de PES (Phenazine ethosulfate) 20 mM; 5μL NAD+ 30 mM; 5 μL de 

Triton X100 10%; 3 μL de H2O MiliQ); 1 U de malato desidrogenase (MDH: 1 U mL-1). A 

análise das amostras foi realizada em 570 nm. A equação utilizada foi gerada pela curva padrão 

de malato 1mM (Fernie et al., 2001) (y 

= 0,0097x + 0,0354. R2 = 0,9959). 

Para a extração e quantificação de proteínas, após a lavagem do pellet, ao mesmo foram 

adicionados 400 μL de NaOH 0,1 M. Em seguida, as amostras foram aquecidas a 95 °C por 60 

minutos a 750 rpm. Para a quantificação de proteínas, em 5μL desse extrato foram adicionados a 

25 μL de reagente de Bradford. A análise das amostras foi realizada em 595 nm. A equação 

utilizada foi gerada pela curva padrão de BSA 1 mg ml-1 (Fernie et al., 2001) (y = 0,0512x + 

0,3771. R2 = 0,09865). 

Após a quantificação de proteínas, foram adicionados 75 μL de ácido acético 1 mM para 

neutralização. Para degradação de amido foram adicionados 40 μL de extrato neutralizado em 60 

μL de mix (59μL de tampão acetato de sódio 50 mM, pH 4,9; 1 μL de amiloglucosidase (170 U 

mL-1); 0,012 μL α-amilase (325 U mL-1)). Para quantificação de glicose, gerada pela degradação, 
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foram adicionados em 50μL de extrato, 160 μL de mix (150 μL de tampão Hepes/KOH 1 M, 30 

mM MgCl2 pH 7,0; 4,65 μL de ATP 109 mM (60 mg/mL)); 4,65 μL de NADP+ 48,4 mM (36 

mg/mL); 0,77 μL de Glicose-6P desidrogenase (G6-PDH) (700 U/mL); 1,5U de Hexocinase (HK: 2 

U/5 μL). A análise das amostras foi realizada em 340 nm (Fernie et al., 2001). 

 
5.2.5 Procedimentos estatísticos e análise dos dados 

 
Os experimentos simulando cultivo comercial foram instalados em delineamento de 

blocos casualizados (DBC) com três repetições. Os experimentos em ambiente protegido foram 

instalados em delineamento inteiramente casualizado (DIC) com quatro repetições. Os dados 

foram submetidos à análise de variância (ANOVA) por meio do teste F (P ≤ 0,05). Quando 

significativas, os resultados foram submetidos ao teste de Tukey (P<0,05). Toda a análise 

estatística dos dados foi realizada utilizando-se protocolos desenvolvidos no software R (R 

CORE TEAM, 2022) e os gráficos foram realizados com o SigmaPlot (v. 14.0, Systat Software). 

Todos os dados são expressos como a média ± desvio padrão (DP). 

 
5.3 Resultados e discussão 

 
5.3.1 Avaliações de trocas gasosas 

 
Com o objetivo de compreender as variações entre os genótipos de A. xanthorrhiza, em 

resposta às condições climáticas da região Sudoeste do Paraná, foram avaliados alguns 

parâmetros de trocas gasosas e fluorescência (Figura 11). 

Os resultados de trocas gasosas e fluorescência em folhas de A. xanthorrhiza para a 

primeira época de cultivo indicam uma tendência de maior eficiência fotossintética para o 

genótipo Rubia, associado a maiores médias para todos os parâmetros avaliados em 

comparação com os demais genótipos (Figura 11). Em contrapartida, o genótipo Amarela 

apresentou um padrão oposto, alcançando menores médias para os parâmetros de eficiência do 

uso da água (EUA), concentração interna de CO2 (CiCO2), taxa de assimilação de carbono 

(TAsCO2), transpiração (TR) e condutância estomática (CE), enquanto os genótipos Carijó, 

Catarina e Inca se mantiveram com médias intermediárias (Figura 11A-E). Os genótipos ASA e 

Branca Comum não foram avaliados devido a ausência de biomassa foliar adequada. 
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Figura 11 - Parâmetros de trocas gasosas e fluorescência em folhas com oito meses de idade de 
A. xanthorrhiza primeira época de cultivo. A. Eficiência do uso da água (EUA µmol m-2 s-1); 
B. Concentração interna de CO2 (CiCO2, µmol m-2 s-1); C. Taxa de assimilação líquida do 
carbono (TAsCO2, µmol m -2 s-1); D. Transpiração (TR, mol H2Om-2 s-1); E. Condutância 
estomática (CE mol H2O m-2 s- 1). UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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*Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de acordo 
com o Teste de Tukey (P<0,05). A mediana é indicada por linhas sólidas em cada caixa, a 

dispersão de dados é representada pelo intervalo interquartílico. Fonte: Autoria própria (2023). 
 

Os resultados de trocas gasosas e fluorescência de A. xanthorrhiza, referentes a segunda 

época de cultivo, demonstram um padrão similar ao observado na Figura 12, onde dentre os 

genótipos avaliados, o genótipo Inca apresentou maior eficiência fotossintética e médias 

superiores para EUA, CiCO2, TAsCO2 TR e CE respectivamente (Figura 12 A-E). O genótipo 

Carijó apresentou as menores médias para todos os paramêtros analisados, com o genótipo 

Catarina se mantendo como intermediário (Figura 12). Assim como observado para a primeira 

época de cultivo, o genótipo ASA não foi avaliado por ausência de biomassa foliar adequada. 

Figura 12 - Parâmetros de trocas gasosas e fluorescência em folhas com oito meses de idade A. 
xanthorrhiza segunda época de cultivo. A. Eficiência do uso da água (EUA µmol m-2 s-1); B. 
Concentração interna de CO2 (CiCO2, µmol m-2 s - 1); C. Taxa de assimilação líquida do 
carbono (TAsCO2, µmol m -2 s -1); D. Transpiração (TR, mol H2Om-2 s -1); E. Condutância 
estomática (CE mol H2O m-2 s - 1). UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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* Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de 

acordo com o Teste de Tukey (P<0,05). A mediana é indicada por linhas sólidas em cada caixa, a 
dispersão de dados é representada pelo intervalo interquartílico. Fonte: Autoria própria (2023). 

 

A análise das trocas gasosas é uma ferramenta essencial para avaliar a adaptação das 

plantas a ambientes específicos de cultivo. A diminuição na produtividade das plantas pode estar 

vinculada à redução na atividade fotossintética, sendo essa limitação influenciada por fatores 

inerentes ao local de cultivo (Paiva et al., 2005; Peixoto et al., 2002). A temperatura 

desempenha um papel crucial nessas trocas gasosas, sobretudo devido aos seus efeitos adversos 

na eficiência fotossintética e na alocação de assimilados, com impacto direto na produtividade 

(Agnolucci et al., 2020; Kerbler e Wigge, 2023). 

Para os dados do presente estudo destacam-se os resultados observados para os 

genótipos Rubia, referente a análise da primeira época de cultivo, e Inca, englobando a segunda 

época de cultivo. Ambos os genótipos apresentaram maiores médias para a eficiência do uso da 

água (EUA), concentração interna de CO2 (CiCO2), e taxa de assimilação de carbono (TAsCO2) 

foliares, indicando uma maior eficiência fotossintética. Adicionalmente, observou-se que os 

valores de taxa de transpiração (TR) e condutância estomática (CE) foram elevados para ambos 

os genótipos. Isso sugere uma maior abertura estomática para a assimilação de CO2, resultando em 

uma concentração interna mais elevada de CO2, acompanhada simultaneamente pela saída de 

água no processo transpiratório. 

Apesar das taxas transpiratórias mais elevadas, em resposta às altas temperaturas 

registradas, a eficiência do uso da água (EUA) nesses genótipos se mostrou superior em 

comparação aos demais genótipos avaliados nas respectivas épocas de cultivo. Assim, embora as 

plantas dos genótipos Rubia, durante a primeira época de cultivo, e Inca, na segunda época, 

tenham apresentado uma transpiração mais elevada, tal incremento não teve impacto no 

fechamento estomático. 

A manutenção positiva nas taxas de assimilação de CO2 (TasCO2) observada para os 

genótipos Rúbia (Figura 11C) e Inca (Figura 12C), na primeira e segunda épocas de cultivo, 

respectivamente, se mostrou diretamente associada a uma maior concentração de CO2 (CiCo2) 

no interior das folhas (Figura 11B e Figura 12B). Tal resposta pode ser desencadeada frente a 

estresses abióticos, principalmente por altas temperaturas e estresses hídricos, na tentativa de 

manter o processo fotossintético e preservar a homeostase metabólica (Jadoski et al. 2005; Taiz; 

Geizer, 2017). 

Fraga (2015) destaca que a condutância estomática (CE) é influenciada pelas condições 
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de evapotranspiração ambiental e é independente da taxa de transpiração (TR), embora possa ser 

afetada pela mesma. Como mencionado por Bucci et al. (2008), Canizares et al. (2004) e Silva 

et al. (2021), a transpiração é primariamente influenciada pela temperatura e pela saturação de 

vapor de água. Em condições semelhantes, variações na transpiração podem indicar um 

mecanismo estomático com maior ou menor eficiência, sugerindo uma capacidade da planta em 

economizar água. 

Com os resultados da primeira avaliação (18/02) das plantas acondicionadas nas 

Câmaras de Fitotron® (Figura 13), é possível observar uma tendência de melhor eficiência do 

uso da água (EUA) no tratamento controle, para os genótipos Carijó e Catarina, enquanto que 

para os demais genótipos, incrementos no parâmetro foram observados para as plantas 

submetidas ao estresse térmico (30 ºC). Em contrapartida, ambos os genótipos Carijó e Catarina 

apresentaram um padrão de incremento na concentração interna de CO2 (CiCO2) foliar quando 

estes genótipos foram submetidos ao estresse térmico, padrão oposto ao observado para os demais 

genótipos avaliados. 

A avaliação das taxas transpiratórias (TR) sugere uma tendência de aumento para as 

plantas do genótipo Catarina quando submetidas ao estresse, que também apresentou uma 

tendência de incremento para as taxas de assimilação líquida de CO2 (TAsCO2), e condutância 

estomática (CE) sob estresse térmico, quando comparadas as plantas mantidas em condição 

controle. Dessa forma, os resultados sugerem que plantas do genótipo Catarina quando 

submetidas a elevadas temperaturas se mostram com uma melhor capacidade de lidar com o 

estresse, em comparação aos demais genótipos analisados, evidenciado pela tendência de um 

menor efeito do estresse térmico sobre o fechamento estomático, e manutenção das taxas de 

assimilação de CO2 e transpiratórias. 
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Figura 13 - Parâmetros de trocas gasosas e fluorescência em folhas com oito meses de idade A. 
xanthorrhiza acondicionadas no Fitotron® na primeira avaliação. A. Eficiência do uso da água 
(EUA µmol m -2 s -1); B. Taxa de assimilação líquida do carbono (TAsCO2, µmol m -2 s -1); C. 
Condutância estomática (CE mol H2O m-2 s - 1); D. Concentração interna de CO2 (CiCO2,           
µmol m-2 s - 1); E. Transpiração (TR, mol H2O m-2 s -1); UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 

   

Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de acordo 
com o Teste de Tukey (P<0,05). Letras maiúsculas indicam diferença significativa entre os 
genótipos. Letras minúsculas indicam diferença significativa entre o estresse e o controle. 

Fonte: Autoria própria (2023). 
 

Para a segunda avaliação (22/02), observou-se que não houve diferenças marcantes 

entre os genótipos analisados, com exceção para as plantas do genótipo Branca Comum, que sob 

condições de estresse apresentaram valores superiores as plantas controle em todos os 

parâmetros analisados (Figura 14). 
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Figura 14 - Parâmetros de trocas gasosas e fluorescência em folhas com oito meses de idade A. 
xanthorrhiza acondicionadas no Fitotron® na segunda avaliação. A. Eficiência do uso da água 
(EUA µmol m -2 s -1); B. Concentração interna de CO2 (CiCO2, µmol m-2s-1); C. Taxa de 
assimilação líquida do carbono (TAsCO2, µmol m -2 s -1); D. Transpiração (TR, mol H2O m-2 s -
1); E. Condutância estomática (CE mol H2O m-2 s - 1). UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de acordo 
com o Teste de Tukey (P<0,05). Letras maiúsculas indicam diferença significativa entre os 
genótipos. Letras minúsculas indicam diferença significativa entre o estresse e o controle. 

Fonte: Autoria própria (2023). 
 

No terceiro ponto de avaliação (26/02), observa-se que a elevada temperatura induzida no 

grupo de plantas sob estresse comprometeu a sobrevivência de todos os genótipos. Importante 

mencionar que, neste ponto de análise, apenas as cultivares Carijó e Inca apresentaram plantas 

para a realização das avaliações de trocas gasosas e fluorescência, o que sugere o potencial 

desses genótipos em suportar condições climáticas com altas temperaturas. Com exceção do 

parâmetro de eficiência do uso da água (Figura 15), todos os demais parâmetros analisados 

evidenciam que as plantas sob estresse se apresentam superiores as plantas mantidas sob 

condição controle, com destaque para condutância estomática, onde a eficiência em plantas sob 

estresse se destaca sob as demais, muito provavelmente devido a mudança na relação fonte 

dreno, ocasionada pela morte de folhas que consequentemente tornou as folhas restantes mais 

eficientes. 

 

Figura 15 - Parâmetros de trocas gasosas e fluorescência em folhas com oito meses de idade A. 
xanthorrhiza acondicionadas no Fitotron® na terceira avaliação. A. Eficiência do uso da água 
(EUA µmol m-2 s-1); B. Taxa de assimilação líquida do (TAsCO2, µmol m-2 s-1); C. Condutância 
estomática (CE mol H2O m-2 s- 1); D. Concentração interna de CO2 (CiCO2, µmol m-2 s- 1); E. 
Transpiração (TR, mol H2O m-2 s -1); UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de acordo 
com o Teste de Tukey (P<0,05). Letras maiúsculas indicam diferença significativa entre os 
genótipos. Letras minúsculas indicam diferença significativa entre o estresse e o controle. 

Fonte: Autoria própria (2023). 
 

Para a quarta e última avaliação (03/03) (Figura 16) as plantas sob estresse seguiram o 

mesmo padrão observado no terceiro ponto de avaliação. Destaque para os valores obtidos taxa 

de assimilação líquida do carbono, condutância estomática e transpiração, onde as plantas sob 

estresse apresentaram maiores taxas sendo superiores as plantas controle. Ao fim do experimento 

que simulou o estresse térmico por altas temperaturas, observa-se que os genótipos Carijó e Inca 

foram os que mais toleraram os efeitos do estresse, já que ao fim do experimento ainda haviam 
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plantas para serem avaliadas no ambiente com temperatura de 30 ºC. 
Figura 16 - Parâmetros de trocas gasosas e fluorescência em folhas com oito meses de idade A. 
xanthorrhiza acondicionadas no Fitotron® na quarta avaliação. A. Eficiência do uso da água 
(EUA µmol m-2 s-1); B. Taxa de assimilação líquida do (TAsCO2, µmol m-2 s-1); C. Condutância 
estomática (CE mol H2O m-2 s-1); D. Concentração interna de CO2 (CiCO2, µmol m-2 s-1); E. 
Transpiração (TR, mol H2O m-2 s -1); UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de acordo 
com o Teste de Tukey (P<0,05). Letras maiúsculas indicam diferença significativa entre  os 
genótipos. Letras minúsculas indicam diferença significativa entre o estresse e o controle. 

Fonte: Autoria própria (2023). 
 

Pontes et al. (2014) observaram que após a avaliação de trocas gasosas, parâmetros 

como fotossíntese, condutância estomática e transpiração não foram influenciados pelo 

incremento de temperatura, o que contrasta com os resultados do presente estudo, onde a 

temperatura foi o principal fator de influência no estabelecimento das trocas gasosas e da 

capacidade de sobrevivência das plantas analisadas. 

As plantas quando estão sob algum tipo de estresse de modo geral, reduzem sua 

condutância estomática e taxas de transpiração, de modo a otimizar a eficiência do uso da água e 

a manutenção da sua sobrevivência. Quando não há falta de água o aumento da condutância 

estomática e da transpiração são mecanismos importantes para o resfriamento foliar (Guihur et 

al., 2022). Nessas condições, a taxa de fotossíntese também acaba sendo negativamente 

impactada (Ferraz et al., 2012), o que não foi observado com os genótipos sobreviventes, Carijó e 

Inca, acondicionados no ambiente sob estresse térmico, que apresentaram ao final da avaliação, 

maiores EUA, CE e TR (Figura 16). Além disso, não foi observada redução da taxa de 

assimilação líquida de CO2. Tais respostas podem estar associadas a uma melhor reprogramação 

desses genótipos frente ao estresse induzido, permitindo a manutenção da capacidade 

fotossintética, mesmo com uma menor abertura estomática e com menor conteúdo de CO2 nos 

espaços intercelulares, sem, contudo, comprometer a sobrevivência dos mesmos. 

De forma geral, para os dados de trocas gasosas, os genótipos Rúbia, primeira época de 

cultivo, Inca, segunda época de cultivo, e Carijó e Inca, acondicionadas no ambiente estressante 

nas câmaras de Fitotron®, apresentaram elevadas taxas transpiratórias (TR) e alta condutância 

estomática (CE), características estas, que permitem que uma planta assimile mais CO2 da 

atmosfera através dos estômatos, impactando positivamente o processo fotossintético. No 

entanto, é importante ressaltar que a maior abertura estomática também resulta em maior perda de 

água na forma de vapor d'água, conhecida como transpiração, limitando a eficiência no uso da 

água. Contudo, vale ressaltar que plantas adaptadas a ambientes secos e quentes frequentemente 

desenvolvem ajustes metabólicos regulatórios de modo a utilizar água de forma eficiente e 

otimizar este parâmetro, permitindo a manutenção e maximização das taxas de fotossíntese, 

associadas a uma maior concentração de CO2 foliar (Martinez et al., 2015). 

Dessa forma, com base em todos os resultados observados, os padrões exibidos pelos 

genótipos sobreviventes, Carijó e Inca, sugerem um indicativo de uma melhor capacidade 
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adaptativa destas plantas a ambientes quentes e secos, onde a disponibilidade de água é limitada. 

Essas características são estratégias cruciais para otimizar a captação de CO2 para o processo 

fotossintético, ao mesmo tempo em que minimiza a perda de água nos momentos de maiores 

flutuações de temperatura (Broetto, Gomes, Joca, 2022; Mendoza, 2002). 

 
5.3.2 Análises bioquímicas 

 
A fim de melhor compreender a extensão das respostas metabólicas dos genótipos 

frente a condição de elevada temperatura, avaliou-se os níveis de metabólitos relacionados aos 

metabolismos do carbono e nitrogênio da parte aérea e sistema radicular de plantas cultivadas a 

campo. Para o conteúdo de pigmentos como clorofila a, clorofila b, clorofila a+b, razão clorofila 

a/b, os genótipos Carijó e Inca exibiram conteúdo inferiores as cultivares Catarina e Rúbia, tanto 

para a parte aérea folhas quanto para o sistema radicular (Figura 17). 

 

Figura 17 - Níveis de pigmentos extraídos de discos foliares do folíolo central (A, B, E e F) e 
extraídos de discos do terço médio central das raízes de plantas (C, D, G e H) de A. 
xanthorrhiza com oito meses de idade, primeira época de cultivo. A e C. Clorofila a; B e D. 
Clorofila b; E e G. Clorofila a+b; F e H. Razão entre Clorofilas a/b. UTFPR, Pato Branco, 
2023. 
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As barras representam a média + EP. As letras maiúsculas denotam diferenças significativas 
entre os genótipos e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas entre folha e raiz 

pelo teste Tukey (P≤0,05). Fonte: Autoria própria (2023). 
Em relação ao conteúdo de carotenóides, proteínas e aminoácidos, observa- se um 

mesmo padrão de níveis mais elevados nas plantas dos genótipos Catarina e Rubia, em 

comparação aos demais genótipos avaliados (Figura 18). Houve destaque para o conteúdo do 

aminoácido prolina, que exibiu um aumento progressivo e expressivo nos genótipos Carijó, 

Catarina, Inca e Rubia, respectivamente. O conteúdo de prolina livre acumulada nas plantas pode 

variar de acordo com o estágio vegetativo, o tipo de órgão/tecido e, principalmente, entre os 

genótipos/espécies avaliados (Queiroz, 2006). 
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Figura 18 - Níveis de metabólitos extraídos de discos foliares do folíolo central (A, B, E e F) e 
extraídos de discos do terço médio central das raízes de plantas (C, D, G e H) de A. xanthorrhiza 
com oito meses de idade, primeira época de cultivo. A e C. Carotenoide; B e D. Proteínas 
solúveis totais; E e G. Aminoácidos livres totais; F e H. Prolina. UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 

 
 

As barras representam a média + EP. As letras maiúsculas denotam diferenças significativas 
entre os genótipos e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas entre folha e raiz 

pelo teste Tukey (P≤0,05). Fonte: Autoria própria (2023). 
Lima (2014) avaliou a produção de clorofilas em duas variedades de mandioca cultivadas 

sob diferentes manejos e em competição com plantas daninhas. Os resultados do estudo sugerem 

que o tipo de manejo teve um impacto significativo nos conteúdos de clorofila a, clorofila b e 

consequentemente no conteúdo total. O período de competição avaliado teve efeitos 

significativos no conteúdo de clorofila a, clorofila b, total e também no conteúdo de 
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carotenoides; com diferenças observadas nas interações entre variedade e período avaliado, para 

o conteúdo global de pigmentos. Esses resultados sugerem que os pigmentos fotossintéticos, 

especialmente as clorofilas, podem ser influenciados pelo manejo, pelos períodos de convivência 

com plantas daninhas e pela exposição das folhas a luz. No entanto, é importante ressaltar que o 

conteúdo superior de pigmentos não implica necessariamente em plantas mais produtivas quando 

cultivadas em sistema de cultivo, uma vez que é preciso considerar também a área foliar que cada 

genótipo pode atingir, bem como outros fatores fisiológicos e nutricionais (Veríssimo et al., 

2010). 

Do Carmo e Leonel (2012) em avaliação da composição físico-química de clones de 

mandioquinha-salsa, verificaram que as concentrações de proteína bruta encontradas nas 

amostras de mandioquinha-salsa foram significativamente maiores para o clone BGH 4560 (0,68 

g 100 g-1 de raiz), em comparação com os clones BGH 5744 (0,39 g 100 g-1 de raiz) e BGH 5746 

(0,41 g 100g-1 de raiz), que apresentaram resultados inferiores, sem diferença significativa entre 

si. Além disso, esses clones mostraram-se inferiores em comparação aos resultados apresentados 

por Chiebao (2008), que obteve um resultado semelhante ao do genótipo 'Amarela de Senador 

Amaral' (0,67 g 100g-1 de raiz), o cultivar de mandioquinha-salsa mais comercializado no Brasil. 

O conteúdo protéico é um fator associado ao fortalecimento da estrutura das massas fabricadas a 

base de amido (Cereda; Vilpoux, 2003). Sendo assim, BGH 4560 e ‘Amarela de Senador 

Amaral’ poderiam ser os melhores materiais indicados para essa finalidade. Contudo, as 

proteínas acumuladas contêm baixos teores de diversos aminoácidos essenciais, condição 

comum para raízes e tubérculos (Nunes et al., 2010). 

Dessa forma, com base nos resultados do presente estudo, os genótipos Rubia e 

Catarina seriam os mais indicados para tal finalidade, sugerido pelos maiores conteúdos de 

proteínas e aminoácidos totais observados para tais genótipos. Contudo, vale mencionar que os 

níveis muito baixos de alguns aminoácidos essenciais como lisina e leucina nas raízes de 

tuberosas, tal qual as mandioquinha-salsa, podem limitar o valor biológico e nutricional protéico 

desse alimento, considerados aminoácidos limitantes em diversas culturas (Gomes, 2010; Galili 

et al., 2013) e alvos de inúmeras tentativas de fortificação via ferramentas de melhoramento 

genético (Wang et al., 2017). 

A avaliação do conteúdo de açúcares de plantas de A. xanthorrhiza na primeira época 

de cultivo, demonstrou que o conteúdo de amido (glicose equivalente), se mostrou incrementado 

nos genótipos Carijó e Inca, em comparação aos genótipos Catarina e Rubia. O conteúdo de 

glicose apresentou um valor alto e marcante para o genótipo Carijó, atingindo valores superiores 

a 400 µmol/g nas folhas e 240 µmol/g no sistema radicular. Já sacarose apresentou valores mais 
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altos nos genótipos Inca e Carijó, sendo este último também acumulando mais frutose em 

comparação aos demais genótipos (Figura 19). 

Figura 19 - Níveis de açúcares redutores (glicose e frutose), sacarose e amido extraídos de 
discos foliares do folíolo central (A, B, E e F) e extraídos de discos do terço médio central das 
raízes de plantas (C, D, G e H) de A. xanthorrhiza com oito meses de idade, primeira época de 
cultivo. A e C. Glicose equivalente; B e D. Glicose; E e G. Frutose; F e H. Sacarose. UTFPR, 
Pato Branco, 2023. 

 
 

 

As barras representam a média + EP. As letras maiúsculas denotam diferenças significativas 
entre os genótipos e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas entre folha e raiz 

pelo teste Tukey (P≤0,05). Fonte: Autoria própria (2023). 
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O conteúdo de açúcares redutores (glicose e frutose) impactam significativamente as 

características organolépticas dos produtos, alterando principalmente a aparência e o sabor dos 

alimentos. Contudo, é um tema pouco abordado para mandioquinha-salsa em literatura. No 

estudo de Carmo e Leonel (2012), os teores de açúcares redutores variaram de 0,30 g 100g-1 

(ASA) a 1,17 g 100g-1 (BGH 5746), diferindo entre os cultivares. Em um estudo anterior, o 

conteúdo de açúcares redutores em mandioquinha-salsa observado por Leonel e Sarmento 

(2008) apresentou resultado mais próximo ao descrito para ‘Amarela de Senador Amaral’ (0,30 

g 100g-1). Importante mencionar que alimentos contendo alto conteúdo de açúcares redutores e 

proteínas podem sofrer escurecimento via reação de Maillard, com formação de compostos 

voláteis como CO2 e compostos carbonílicos, além de produtos intermediários como furaldeído e 

hidroximetilfurfural (Finot, 2005; Shibao e Bastos, 2011). Sendo assim, para o estudo em 

questão, o genótipo Carijó teria uma maior sugestão de interferência em suas características de 

mercado, demandando futuros estudos em relação ao impacto em suas características 

organolépticas frente ao seu conteúdo metabólico. 

A mandioquinha-salsa é uma fonte de amido com características especiais de 

digestibilidade para humanos, se mostrando interessante para animais domésticos; além de ser 

matéria-prima para indústrias processadoras de diferentes produtos. Pereira (1997) encontrou 

valores de amido entre 16,91-25,49 g 100g-1, enquanto que Carmo e Leonel (2012) observaram 

variações no conteúdo de amido na faixa de 14,96 g 100g-1 (BGH 7609) a 21,41 g 100g-1 (BGH 

5741). Nos vegetais, os principais fotoassimilados acumulados como reserva energética são a 

sacarose e o amido. A partir disso, os resultados do estudo demonstram um maior acúmulo de 

amido para os genótipos Carijó e Inca (Figura 20), sugerindo uma maior capacidade de acúmulo 

desses açúcares (primário nas folhas e de reserva nas raízes). 

Para fenóis totais, observou-se valores mais altos para os genótipos Carijó e Inca, tanto 

para as folhas quanto para o sistema radicular (Figura 20). Enquanto que o conteúdo de malato 

apresentou-se com padrões similares entre os genótipos, com exceção do genótipo Inca, que 

obteve valores baixos deste ácido orgânico tanto para folhas, quanto o sistema radicular (Figura 

20). O papel do malato em plantas C3 se dá na forma de soluto que reduz potencial osmótico e 

contribuí para abertura/fechamento estomático (Taiz; Zeiger, 2013). O malato é um ácido 

orgânico que sob condições de estresse abiótico age como um intermediário da respiração 

celular, por essa razão é que talvez seus maiores teores se encontram nas raízes das plantas 

avaliadas no estudo (Liang et al., 2013; Song et al., 2021). 
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Figura 20 - Níveis de fenóis totais e malato extraídos de discos foliares do folíolo central (A, B, 
E e F) e extraídos de discos do terço médio central das raízes de plantas (C, D, G e H) de A. 
xanthorrhiza com oito meses de idade, primeira época de cultivo. A e C. Fenóis totais; B e D. 
Malato. UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 

 
 

As barras representam a média + EP. As letras maiúsculas denotam diferenças significativas 
entre os genótipos e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas entre folha e raiz 

pelo teste Tukey (P≤0,05). Fonte: Autoria própria (2023). 
 
 

As quantificações de metabólitos para a segunda época de cultivo mostraram que o 

genótipo Carijó apresentou maiores conteúdos de clorofila a, clorofila b, clorofila a+b, razão 

clorofila a/b, carotenóides e proteínas totais no sistema radicular em relação as folhas. De 

maneira oposta, os genótipos Coqueiral e Inca apresentaram maiores concentrações dos mesmos 

metabólitos nas folhas, em comparação com as raízes. Os aminoácidos tiveram maior conteúdo 

nas raízes, com destaque como exceção, para o conteúdo superior de aminoácidos foliar para o 

genótipo Carijó (Figura 21), enquanto que para o mesmo genótipo, a concentração de prolina foi 

maior no sistema radicular. Para os genótipos Coqueiral e Inca, prolina se apresentou 

incrementada na parte aérea, em comparação com os demais genótipos (Figura 22). 
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Figura 21 - Níveis de metabólitos extraídos de discos foliares do folíolo central (A, B, E, F, I, 
J, M e N) e extraídos de discos do terço médio central das raízes de plantas (C, D, G, H, K, L, 
O e P) A. xanthorrhiza, com oito meses de idade, segunda época de cultivo. A e C. Clorofila a; 
B e D. Clorofila b; E e G. Clorofila a+b; F e H. Razão entre Clorofilas a/b; I e K. Carotenoides; 
J e L. Proteínas solúveis totais; M e O. Aminoácidos livres totais; N e P. Prolina. UTFPR, Pato 
Branco, 2023. 

 

 
As barras representam a média + EP. As letras maiúsculas denotam diferenças significativas 
entre os genótipos e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas entre folha e raiz 

pelo teste Tukey (P≤0,05). Fonte: Autoria própria (2023). 
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A preferência de alocação de pigmentos no sistema radicular nas plantas de Carijó, 

pode indicar uma estratégia de sobrevivência deste genótipo e, maximizando a produção de 

energia via captação de luz, nas condições específicas em que está crescendo. É importante 

observar que essas adaptações podem variar dependendo do ambiente, e as plantas têm a 

capacidade de ajustar a alocação de pigmentos foliares de acordo com as condições de 

crescimento predominantes, onde a exposição a luz pode ser limitada (Croft et al., 2021). 

Os carotenóides são pigmentos acessórios que desempenham um papel importante na 

proteção contra o estresse oxidativo e na absorção de luz em diferentes partes do espectro, 

incluindo cores como o amarelo e o laranja. A presença de carotenóides nas raízes em elevado 

conteúdo pode estar associada à mecanismos de proteção contra danos causados pela luz, 

especialmente em ambientes em que as raízes podem ser mais expostas e suscetíveis a tais 

condições nocivas (Zulfiqar et al., 2021; Stra et al., 2023). 

Em relação ao conteúdo de açúcares, o amido (glicose equivalente) apresentou-se com 

maiores teores em folhas do genótipo Carijó e maior teor nas raízes de Coqueiral e Inca. Os 

açúcares redutores glicose e frutose apresentaram padrões similares entre os genótipos, com 

destaque para o genótipo Coqueiral, que apresentou maior incremento destes metabólitos tanto 

para folhas quanto sistema radicular. Em contrapartida, a sacarose se apresentou com maiores 

conteúdos nas folhas do genótipo Carijó e nas raízes de Coqueiral e Inca (Figura 22). 

Os valores de fenóis totais apresentam-se mais elevados nas folhas do genótipo Carijó, 

assim como observado para a primeira época de cultivo (Figura 20) e nas raízes dos genótipos 

Coqueiral e Inca (Figura 22). Padrão oposto foi observado para os níveis de malato nas raízes do 

genótipo Carijó, com níveis elevados; enquanto que os genótipos Coqueiral e Inca acumularam 

este ácido orgânico preferencialmente nas folhas (Figura 22). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

103 
 

Figura 22 - Níveis de metabólitos extraídos de discos foliares do folíolo central (A, B, E, F, I, 
J, M e N) e extraídos de discos do terço médio central das raízes de plantas (C, D, G, H, K, L, 
O e P) de A. xanthorrhiza, com oito meses de idade, segunda época de cultivo. A e C. Glicose 
equivalente; B e D. Glicose; E e G. Frutose; F e H. Sacarose; I e K. Fenóis totais; J e L. Malato. 
UTFPR, Pato Branco, 2023. 

 
As barras representam a média + EP. As letras maiúsculas denotam diferenças significativas 
entre os genótipos e, as letras minúsculas denotam diferenças significativas entre folha e raiz 

pelo teste Tukey (P≤0,05). Fonte: Autoria própria (2023). 
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A mandioquinha-salsa é uma cultura produzida em diversos estados brasileiros, porém, 

como é comercializada para consumo direto, não existem estudos sobre a seleção de variedades, 

condições de plantio e época de colheita que visem obter um melhor rendimento em conteúdo de 

amido. No entanto, é importante considerar o processamento dessa matéria-prima para a 

obtenção deste metabólito, sobretudo devido ao mercado de alimentos infantis, visto que seu 

acúmulo depende da constituição morfológica e fisiológica da planta, bem como de fatores 

ambientais, como a disponibilidade de nutrientes no solo (Rocha et al., 2008). 

Para o estudo em questão observa-se que o genótipo Carijó, apresentou maior acúmulo 

de amido e sacarose nas folhas do que no seu sistema radicular, sugerindo uma alocação atípica 

de recursos na planta, normalmente associada a condições de estresse ambiental. Neste cenário, 

o acúmulo preferencial de amido na parte aérea pode indicar uma estratégia da planta para 

garantir a manutenção da obtenção de recursos necessários para a sua sobrevivência frente a 

condições adversas. Sendo assim, a planta acumula amido foliar para assegurar um suprimento de 

energia localizado, possivelmente para sustentar a produção de energia e nutrientes na raiz 

quando as condições ótimas forem restabelecidas. É importante lembrar que esse acúmulo 

atípico de amido nas folhas não é a situação ideal para a planta, pois o amido nas raízes é mais 

facilmente acessível como fonte energética. 

A análise de metabólitos para as plantas cultivadas no Fitotron®, evidenciou que os 

teores de clorofila nos genótipos Branca, Catarina e Rubia apresentaram-se mais elevados nas 

plantas sob estresse térmico (Figura 23), enquanto para a clorofila b, as mesmas apresentaram 

valores mais altos nas plantas controle, com exceção do genótipo Rubia. Clorofila a+b, para os 

genótipos Branca e Inca apresentaram maiores concentrações nas plantas sob condição controle, 

enquanto que o genótipo Catarina se apresentou praticamente em igual conteúdo tanto no 

controle quanto em plantas sob estresse. Para os genótipos Carijó e Rubia, as plantas sob estresse 

apresentaram maiores concentrações de clorofilas totais. Na relação clorofila a/b, em todas os 

genótipos houve maiores conteúdos nas plantas controle, com destaque para os genótipos Branca 

e Rubia. Os carotenóides nos genótipos Branca e Inca apresentaram-se mais elevados nas 

plantas controle, enquanto que para os demais genótipos, apresentaram níveis similares. 

As plantas do genótipo Rubia sob estresse térmico exibiram elevada concentração de 

proteínas totais, enquanto que para os demais genótipos, as plantas sob condição controle tiveram 

seu conteúdo mais elevado, com destaque para os genótipos Catarina e Inca. A concentração de 

aminoácidos livres também teve destaques para as plantas controle – Branca, Carijó (maior 

concentração dentre os genótipos controle) e Rúbia – o genótipo Catarina apresentou-se com 
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níveis similares entre controle e estresse. Já o genótipo Inca apresentou conteúdo de aminoácidos 

livres bastante incrementado nas plantas submetidas ao estresse térmico. 

Figura 23 - Níveis de metabólitos extraídos de discos foliares do folíolo central de plantas de A. 
xanthorrhiza com oito meses de idade acondicionadas no Fitotron®. A. Clorofila a; B. Clorofila 
b; C. Clorofila a+b; D. Razão entre Clorofilas a/b; E. Carotenoides; F. Proteínas solúveis totais; 
G. Aminoácidos livres totais; H. Prolina. UTFPR, Pato Branco, 2023. 
 

 

Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de acordo 
com o Teste de Tukey (P<0,05). Letras maiúsculas indicam diferença significativa entre os 
genótipos. Letras minúsculas indicam diferença significativa entre o estresse e o controle. 

Fonte: Autoria própria (2023). 
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Quando submetidas a condições de estresse, o conteúdo de proteínas totais foliar tende a 

reduzir com a progressão e severidade da condição, diretamente relacionado ao maior turnover 

destes compostos nitrogenados. Em estresses por elevadas temperaturas há ainda o impacto da 

temperatura na estabilidade e função das mesmas, onde a desnaturação protéica acaba 

favorecendo a sua marcação para degradação (Silva et al., 2010; Araújo et al., 2011), em 

concordância com os resultados observados, onde as plantas sob condição controle apresentaram 

maior conteúdo de proteínas totais, em comparação com as plantas submetidas ao estresse (Figura 

23). 

Os aminoácidos (como a prolina) são metabólitos primários importantes e diretamente 

relacionados com o estresse térmico em plantas. As plantas acumulam prolina em resposta a 

vários estresses abióticos, desempenhando um papel fundamental no aumento da tolerância ao 

estresse a altas temperaturas, impactando o ajuste osmótico em plantas e proteção de estruturas 

celulares contra danos oxidativos (Silva et al., 2009). A acumulação deste aminoácido pode 

resultar tanto de processos como a síntese de novo, a diminuição da sua utilização ou degradação 

(Igbal et al., 2019). A partir dos resultados deste estudo, contudo, acredita-se que o aumento nos 

níveis de prolina, principalmente para as plantas dos genótipos Inca e Catarina, seja uma 

resposta de aclimatação as alterações metabólicas provocadas pelo estresse de calor nos tecidos 

foliares, podendo ser um indicativo a campo de resposta positiva de tolerância a seca (Silva et 

al., 2012), demandando futuros estudos. 

Para o conteúdo de amido (glicose equivalente) nos genótipos Carijó e Inca, observa-se 

maior acúmulo deste açúcar nas plantas controle, em comparação às plantas sob estresse térmico 

(Figura 24). Já para os genótipos Branca, Catarina e Rubia, com destaque para as duas últimas, 

as concentrações foram mais altas nas plantas sob estresse. Em relação ao nível de glicose, os 

genótipos Branca e Inca apresentaram maior concentração deste açúcar redutor nas plantas 

controle, enquanto para o genótipo Carijó, um maior incremento foi observado nas plantas sob 

estresse. Já nos genótipos Catarina e Rubia o conteúdo foi bastante similar entre plantas controle 

e sob estresse. 

Em relação ao conteúdo de frutose, padrão similar aos níveis de glicose foi observado, 

com maiores níveis de frutose nas plantas controle para os genótipos Branca e Inca. O genótipo 

Catarina apresentou níveis similares entre os tratamentos, enquanto os genótipos Carijó e Rubia 

apresentaram maior conteúdo nas plantas sob estresse térmico. Os conteúdos de sacarose para 

todos os genótipos avaliados foram mais elevados plantas sob condição controle, com destaque 

para o genótipo Rubia. 
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Em relação ao conteúdo de fenóis totais, os resultados indicaram maiores níveis para os 

genótipos Branca e Inca nas plantas sob condição controle; se mantendo similares entre os 

tratamentos para os demais genótipos. Enquanto que os níveis de malato, padrão contrário foi 

observado, com conteúdo mais elevado nas plantas Rubia sob estresse térmico, enquanto para os 

demais genótipos os níveis foram mais altos nas plantas controle, com destaque para os 

genótipos Catarina e Inca. 

Figura 24 - Níveis de metabólitos extraídos de discos foliares do folíolo central de plantas de A. 
xanthorrhiza com oito meses de idade acondicionadas no Fitotron®. A. Glicose equivalente; B. 
Glicose; C. Frutose; D. Sacarose; E. Fenóis totais; F. Malato. UTFPR, Pato Branco, 2023. 
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Letras acima da dispersão de caixas individuais indicam agrupamentos significativos de acordo 
com o Teste de Tukey (P<0,05). Letras maiúsculas indicam diferença significativa entre os 
genótipos. Letras minúsculas indicam diferença significativa entre o estresse e o controle. Fonte: 
Autoria própria (2023). 

 
 

Açúcares produzidos via processo fotossintético são consumidos nos processos 

respiratório e fermentativo, com oxidação dos mesmos e consequente produção de energia. Tais 

processos contribuem para a redução dos sólidos solúveis ao longo do tempo, cujos valores estão 

associados à diferença entre sua síntese e/ou disponibilidade e degradação (Nunes et al., 2011). 

Os açúcares totais são considerados os solutos que mais contribuem para o ajustamento osmótico 

da planta. Já o amido pode ser relacionado com plantas sobre estresse abiótico, onde sua redução 

influencia na redução da taxa fotossintética, assimilação de carbono e crescimento da planta 

(Prisco; Filho, 2010). 

Apesar do conteúdo de fenóis totais não se mostrar expressivo em plantas sob estresse 

térmico, quando comparadas ao controle, é importante destacar que a exposição a elevadas 

temperaturas tem efeitos devastadores sobre o crescimento e o desenvolvimento das plantas, 

podendo desencadear danos a sua fisiologia e bioquímica, conforme a sua severidade e duração. 

Dessa forma, plantas desenvolveram mecanismos dinâmicos e multi-fatoriais que lhes permitem 

lidar e responder a condições adversas (Guihur et al., 2022), onde fenóis são sugeridos como com 

papel significante nesses mecanismos protetivos. As altas temperaturas podem levar à produção 

de espécies reativas de oxigênio, que danificam as células vegetais a nível da cadeia 

transportadora de elétrons. Dessa forma, fenóis podem atuar na neutralização de espécies 

reativasa, minimizando a extensão dos danos oxidativos e na manutenção da integridade das 

membranas (Mittler, 2002). 

Em relação ao conteúdo de malato, o único genótipo em que o nível deste ácido 

orgânico foi maior no estresse do que na condição controle foi para as plantas de Rubia. Em 

condições de estresse por altas temperaturas, algumas plantas acumulam malato nos vacúolos 

como uma forma ajuste metabólico para o estabelecimento da termotolerância. Tal acúmulo de 

malato nos vacúolos pode auxiliar na proteção das células vegetais contra os danos térmicos, 

além deste ter papel crucial na regulação do metabolismo energético. Sendo assim, a 

concentração de malato nas células pode aumentar ou diminuir, dependendo da planta e do tipo 

de estresse térmico induzido, impactando a alocação de energia para diferentesprocessos 

celulares, como a síntese de proteínas de choque térmico (Bianchi; Germano; Silva, 2016). 
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5.4 Conclusão 
 

De forma geral os genótipos BRS Rubia 41, primeira época de cultivo, e SCS380 Inca, 

segunda época de cultivo, apresentaram os melhores resultados para as avaliações de trocas 

gasosas, tendo as maiores taxas de assimilação de CO2, maiores concentrações internas de CO2 

na folha e consequentemente, uma sugerida maior capacidade fotossintética quando cultivadas a 

campo. 

Para o experimento em ambiente controlado, os genótipos BRS Acarijó 56 e SCS380 

Inca obtiveram destaque, apresentando plantas sobreviventes até o fim do experimento. Além 

disso, as plantas sobreviventes e estressadas apresentaram maiores médias para os paramêtros de 

condutância estomática e concentração interna de CO2 quando comparadas com as plantas 

acondicionadas no ambiente controle. 

Em relação aos dados bioquímicos obtidos para os mesmos genótipos e iguais tempos 

de avaliação, observa-se que para a análise do primeiro período de cultivo, houve um destaque 

dos genótipos BRS Rubia 41 e BRS Catarina 64 em relação ao acúmulo de pigmentos, proteínas 

totais e aminoácidos livres, em comparação com os demais genótipos avaliados, tanto na parte 

aérea quanto no sistema radicular. Em contrapartida, o conteúdo de açúcares exibiu um padrão 

oposto, com maiores teores de amido e sacarose nos genótipos BRS Acarijó 56 e SCS380 Inca, 

com destaque também para o genótipo BRS Acarijó 56 acumular também maiores níveis de 

açúcares redutores (glicose e frutose) em relação aos demais genótipos; compostos estes que tem 

impacto direto no estabelecimento de características organolépticas de alimentos e que podem 

demandar uma futura avaliação sobre o impacto dos seus teores em tais características, sobretudo 

no genótipo BRS Acarijó 56. 

As análises relativas a segunda época de cultivo, evidenciam diferenças marcantes na 

alocação de carbono dentre os genótipos avaliados. Enquanto que o genótipo BRS Acarijó 56 

apresentou maior conteúdo de pigmentos e proteínas totais no seu sistema radicular, tal acúmulo 

destes metabólitos foi observado em folhas para os genótipos SCS381 Coqueiral e SCS380 Inca. 

A alocação atípica de carbono entre os genótipos foi sugerida após os resultados demonstrarem 

maiores níveis de amido (glicose equivalente) nas folhas para o genótipo BRS Acarijó 56, 

enquanto que para os genótipos SCS381 Coqueiral e SCS380 Inca tal acúmulo foi observado 

para o sistema radicular; mesmo padrão exibido para os níveis de sacarose quantificados. 

A análise de fenóis totais indicou maiores níveis das folhas de plantas BRS Acarijó 56, 

enquanto que as raízes de SCS381 Coqueiral e SCS380 Inca obtiveram maior acúmulo; padrão 

oposto ao observado para os níveis de malato nos mesmos genótipos, evidenciando assim a 
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interação do genótipo com a preferência na alocação dos metabólitos analisados. 

Ao avaliar a extensão dos efeitos sobre o metabolismo primário de genótipos de A. 

xanthorrhiza, observa-se destaque para o genótipo BRS Rubia 41, cujas plantas sob estresse 

térmico apresentaram maior conteúdo de clorofilas a e b, clorofilas totais, proteínas, amido 

(glicose equivalente) e frutose; ao passo que o genótipo SCS380 Inca, apresentou maior 

conteúdo do osmorregulador prolina, bem como de aminoácidos livres, em comparação aos 

demais. 

Os genótipos se destacaram em diferentes condições de cultivo, mostrando resultados 

promissores em trocas gasosas e capacidade fotossintética em campo. Em ambiente controlado, 

foram notáveis os altos parâmetros de condutância estomática e concentração interna de CO2 em 

condições estressantes. Análises bioquímicas revelaram padrões distintos de alocação de 

carbono entre os genótipos, com diferentes acumulações de pigmentos, proteínas, açúcares e 

outros metabólitos, evidenciando a complexidade da resposta metabólica das plantas às 

condições ambientais. Esses resultados indicam a importância de considerar a resposta variada dos 

genótipos de A. xanthorrhiza ao estresse e às condições de cultivo para otimizar seu desempenho 

agronômico. 
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6. ASSUNTO III - PROSPECÇÃO IN SÍLICO DE GENES PARA TOLERÂNCIA AO 
CALOR DE ESPÉCIES DA ORDEM APIALES 

 
6.1 Introdução 

 
A mandioquinha-salsa (Arracacia xanthorrhiza Bancroft), pertencente ao Reino: 

Plantae, Divisão: Magnoliophyta, Classe: Magnoliopsida, Ordem: Apiales e Família: Apiaceae, 

é originária da região andina da América do Sul, e detém a sua maior diversidade genética da 

espécie nessa região, bem como outros recursos genéticos de relevância alimentar e econômica, 

tais como raízes tuberosas e tubérculos (Nunes, Zanela, Koerich, 2022). Sua introdução no Brasil 

ocorreu por volta de 1900, sendo predominantemente cultivada nas regiões Sul e Sudeste. 

Atualmente, o cultivo se concentra principalmente em pequenas áreas, com a utilização de mão 

de obra familiar e um reduzido emprego de insumos (Amarila, 2019; Torales et al., 2010). 

Devido ao fato de seu centro de origem situar-se na região dos vales localizados na 

parte norte da Cordilheira dos Andes, com altitudes variando de 1.700 a 2.500 metros e 

temperaturas entre 15 e 18°C, a cultura se estabeleceu em regiões de clima semelhante ao de sua 

origem. Assim, várias tentativas de aclimatação em países de clima temperado fracassaram, uma 

vez que as plantas não conseguiram formar raízes (Sousa, 2014). Além disso, o cultivo da 

mandioquinha-salsa se restringe a poucas variedades/genótipos no Brasil, o que leva a cultura 

apresentar uniformidade genética, o que também se torna um obstáculo para a expansão da cultura 

em regiões com condições climáticas distintas das de seus centros de origem. 

O conhecimento molecular sobre A. xanthorrhiza limita-se ao sequenciamento e 

montagem do genoma do cloroplasto, que foi recentemente descoberto e sequenciado, 

totalizando 143.989 pares de bases e a identificação de 106 genes, dos quais 71 codificam 

proteínas, sete genes codificam rRNA e 28 genes codificam tRNAs (Alvarado et al., 2017). 

Devido à escassez de informações acerca da constituição genética da A. xanthorrhiza e à 

natureza órfã dessa cultura (espécie que tem poucos parentes próximos conhecidos, ou seja, não 

tem parentes taxonômicos próximos ou não está claramente relacionada a outras espécies 

conhecidas) a extrapolação para espécies da mesma ordem é necessária. Essa abordagem visa 

facilitar a identificação de sequências genéticas relevantes para fins de identificação e 

sequenciamento de genes específicos (Silva, Notari, Alba, 2020). Além disso, algumas espécies 

da ordem Apiales já apresentam o genoma completo sequenciado, como é o caso de Apium 

graveolens (Macko-Podgórni, Machaj, Grzebelus, 2021), Daucus carota (Lorizzo et al., 2016), 

Oenanthe sinensis (NCBI, 2023), Oenanthe javanica (Macko-Podgórni, Machaj, Grzebelus, 

2021), Anethum foeniculum (Palumbo et al., 2020), Panax stipuleanatus, Panax japonicus, 
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Panax quinquefolia, Panax notoginseng, Panax ginseng (Wang et al., 2022), Centella asiatica 

(Nawae et al., 2021). 

Devido as informações da literatura serem escassas sobre o genoma funcional da 

espécie a identificação de genes de resposta a condições climáticas desfavoráveis para a cultura 

é uma maneira de assegurar a sua produção. Nesse sentido, o objetivo do trabalho foi realizar in 

sílico, a prospecção de genes envolvidos no processo de resposta ao estresse causado por altas 

temperaturas em espécies de plantas, visando identificar sequências homólogas em espécies da 

ordem Apiales. 

 
6.2 Material e métodos 

 
Inicialmente, foi realizada uma busca nas bases de dados científicas: Web of Science, 

Science Direct, e Google Scholar, para identificar os principais genes responsáveis pela 

tolerância de plantas ao estresse térmico por altas temperaturas. Em seguida determinado o 

conjunto de palavras-chave relacionadas ao estresse térmico em plantas por altas temperaturas, 

considerando sinônimos, termos técnicos e específicos do campo, tais como “thermal stresses”, 

"high temperatures”, “plant response”, “thermal stress tolerance”, “gene editing”, 

“overexpression”, “genes for thermal stress tolerance”. 

A pesquisa foi limitada a um período específico dos últimos dez anos (2013- 2023), 

porém não excluídos os publicados anteriormente que fossem relevantes ao estudo. Os artigos 

selecionados foram os que atenderam os requisitos de data, idioma (qualquer idioma), qualidade 

da pesquisa e relevância para o tema. E excluídos os artigos que não atendiam a esses critérios. 

Em seguida foram extraídos os dados-chave dos artigos selecionados, como informações 

sobre as plantas estudadas, os códigos e nomes dos genes que conferiram tolerância ao estresse 

térmico por altas temperaturas, os fenótipos relacionados as condições de estresse térmico, bem 

como a função do gene em questão. Os dados importantes para o estudo foram registrados e 

organizados em uma planilha com seu devido gerenciamento de referências. 

Essa metodologia de coleta de dados em artigos científicos baseados em pesquisa 

bibliográfica permite obter uma visão abrangente do estado atual do conhecimento sobre o 

estresse térmico em plantas, além de exemplificar e auxiliar no sequenciamento de pares de 

nucleotídeos ou proteínas, com o uso da bioinformática. Após o levantamento bibliográfico para 

identificação de genes de resposta ao estresse térmico por altas temperaturas em plantas, foi 

realizado o alinhamento das sequências nucleotídicas, tendo como base a identificação obtida 

no Genbank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/), utilizando a ferramenta BLASTn 

(Altschul et al., 1990) e contra as sequências da ordem Apiales, para que o resultado do 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)
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alinhamento pudesse retornar maior número de espécies com sequências similares, já que estas 

possuem o genoma sequenciado e disponível no banco de dados. 

O BLAST (Basic Local Alignment Search Tool ou Ferramenta Básica de Procura por 

Alinhamento Local), encontrado em http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/, compreende um 

conjunto de algoritmos de comparação de sequências montado de forma a explorar toda a 

informação contida em bases de dados de DNA e proteínas 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/blast_overview.html). Existem diferentes tipos de 

programas BLAST dependendo se a consulta é de uma sequência de nucleotídeos ou de proteína e, 

também, depende da natureza do banco de dados em que se está pesquisando (nucleotídeos ou 

proteína). O BLASTn utilizado no estudo, realiza a consulta por correspondência, a partir do 

banco de dados que contém as sequências de nucleotídeos. 

 
6.3 Resultados e discussão 

 
6.3.1 Genes de resposta (termotolerância) ao estresse por altas temperaturas: revisão 

bibliográfica 
 

Os trabalhos encontrados e selecionados acerca dos genes de resposta (termotolerância) 

das plantas ao estresse térmico por altas temperaturas encontram- se no quadro abaixo (Quadro 

1): 

Quadro 1 - Genes de resposta ao estresse térmico por altas temperaturas em plantas. 
 

Nome 
Código 

Descrição Cultura Função Fenótipo Objetivo Fonte 

 
 
 

NPK1 

  Pode induzir a 
expressão de 
HSPs e GST1 
e proteger a 

maquinaria de 

  
 
 

OE 

 

A0A8J5P1T 
2 

Nicotiana 
Protein 
Kinase 1 

Arabidopsis 
thaliana 

fotossíntese das 
plantas dos 

danos causados 
pela seca, e altas 

temperaturas. 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

 Mendonz 
a, 2002. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/blast_overview.html)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/blast_overview.html)
https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/nicotiana
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CtHSR1 
AJ296093.1 

 
 

Candida 
Tropicalis 

HSR1 

 
 
 

Arabidopsis 
thaliana 

 
 

Codifica uma 
proteína 

relacionada ao 
fator de 

transcrição de 
choque térmico 

 
Submeter 
as plantas a 
46 ° C 

por duas 
horas 

seguidas 
por um 

período de 
recuperaç 
ão de 3 
dias a 
28 ° C 

 
 
 

OE 

 
 
 

Mohamed 
, Whaibi, 
2012. 

 
 

DREB2A 
At5g05410 

 
Dehydratio 

n- 
Responsiv e 

Element 
Binding 

Protein 2A 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

Controla o HSF 
como um dos 

genes a jusante, 
permitindo que 

as plantas 
respondam 

adequadament e 
ao calor e ao 

estresse 
hídrico. 

 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

 
 
 

OE 

 
 
 

Qu et al., 
2013. 

 
 

DREB2B 
At3g11020 

Dehydratio 
n- 

Responsiv e 
Element- 
Binding 

Protein 2B 

 
 

Oryza 
sativa 

Codifica fatores 
de transcrição 

do tipo DREB2 
para melhorar a 

tolerância ao 
estresse 
térmico. 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Qu et al., 
2013. 

 
RD17/COR1 

7 

 
Cold- 

Regulated 4 

 
Arabidopsis 

thaliana 

 
Responsável 

pela proteção a 
desidratação 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
Qu et al., 

2013. 

 
 

HSFA3 
At5g03720 

 
 

Heat Shock 
Transcripti 
on Factor 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

Regula a 
expressão de 

hsps Hsp18.1- 
CI e Hsp26.5- 
MII35S. Envol 

vido no 
estabelecimen to 

da 
termotolerânci a. 

 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

(6 horas a 
38 ° C ) 

 
 
 

OE 

 
 

Qu et al., 
2013. 

 
 

HSP20 
At1g52560 

 
Heat 

Shock 
Protein, 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

 
Codificação de 
proteínas que 
respondem a 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Qu et al.,. 
2013. 
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 Mitochondr 
ial 

 intensidade 
luminosa 

(6 horas a 
38 ° C ) 

  

 
 

HSP70 
At3g12580 

 
Heat 

Shock 
Protein 70 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

 
Processament o 
de proteínas no 

retículo 
endoplasmátic o 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 
(6 horas a 
38 ° C ) 

 
 

OE 

Qu et al., 
2013. 

 
 
 

HSP18.2 
At5g59720 

 
 

Heat 
Shock 

Protein 18 

 
 
 

Arabidopsis 
thaliana 

 
Codifica uma 
proteína de 

choque térmico 
de baixo peso 
molecular que 

contém o 
elemento de 

choque térmico 
na região 

promotora. 

 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

(6 horas a 
38 ° C ) 

 
 
 

OE 

 
 
 

Qu et al., 
2013. 

 
 

AtGolS1 
At1g56600 

 
Putative 

Galactinol 
Synthase 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

Catalisa a 
formação de 
galactinol a 

partir de UDP- 
galactose e 

mio-inositol. 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Qu et al., 
2013. 

 
 

MT2A 
At3g09390 

 
 

Metallothio 
nein- 
Like 
Protein 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

Codificador de 
proteínas que 
atuam como 

antioxidantes, e 
que protegem 

contra os 
radicais livres 

hidroxila. 

 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

 
 

OE 

 
 

Qu et al., 
2013. 

 
TLPs 

At4g36010 

 
Thaumatin 

-Like 
Protein 

 
Arabidopsis 

thaliana 

 
Alergência, 
resposta a 
patógeno 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Qu et al., 
2013. 

 
 

AtCYP18-1 
At1g01940 

 
 

Cyclophilin 
-Type 

Family 
Protein 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

Modula o 
estado de 

fosforilação do 
PRP18 para 
modular a 

atividade do 
spliceossomo 
sob estresse 

térmico. 

 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

 
 

OE 

 
 

Qu et al., 
2013. 

 
 

MDH 
AT1G04410 

 
 

Malate 
Dehydroge 

nase 

 
 

Coffea 
arabica 

Codifica uma 
proteína com 

atividade malato 
desidrogenase 
dependente de 

NAD, 
localizada nos 
cloroplastos. 

 
 

37ºC por 
5 dias 

 
 

Análise 
da 

expressã o 
gênica 

 
 

Carvalho, 
2013. 
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EF1α 

AT1G07940 

 
Elongation 
Factor 1- 

alpha 

 
Coffea 
arabica 

 
Fator de 

alongamento 
de ligação a 

GTP 

 
 

37ºC por 
5 dias 

 
Análise 

da 
expressã o 

gênica 

 
 

Carvalho, 
2013. 

 
 

CNGC2 
AT5G15410 

.1 

 
 

Cyclic 
Nucleotide 

-gated 
Channel 

 
 

Arabidopsis 
thaliana 

Codifica um 
componente dos 
canais de Ca2+ 

das membranas 
que atua como 

um sensor 
térmico. 

 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

 
 

OE 

 
 

Martinez 
et al., 
2015. 

 
 

sHSP17.7 
U83671.1 

 
Heat Shock 

Protein 
Oshsp17.7 

 
 

Daucus 
carota 

Aumenta a 
estabilidade das 

membranas, 
incrementando a 

tolerância ao 
calor. 

 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

 
 

OE 

 
 

Martinez 
et al., 
2015. 

 
 

GoLS1 
AF447452 

 
 

Galactinol 
Sintase 1 

 
 

Solanum 
lycopersicu 

m 

 
Catalisa a 

formação de 
galactinol a 

partir de UDP- 
galactose e 
mio-inositol 

 
Câmara de 
crescimen 
to: estresse 

térmico 
(35 °C/28 

°C, 
dia/noite) 

 
 

Análise 
da 

expressã o 
gênica 

 
 

Sangua et 
al., 2015. 

 
 

SPS 
AB051216 

 
 

Sucrose- 
Phosphate 
Synthase 

 
 

Solanum 
lycopersicu 

m 

Codificam a 
sacarose 
fosfato 
sintase, 
enzima 
vegetal 

responsável 
pela síntese 
da sacarose 

 
Câmara de 
crescimen 
to: estresse 

térmico 
(35 °C/28 

°C, 
dia/noite) 

 
 

Análise 
da 

expressã o 
gênica 

 
 

Sangua et 
al., 2015. 

 
 

SuSy 
AJ011319 

 
 

Sucrose 
Synthase 

 
 

Solanum 
lycopersicu 

m 

Clivagem de 
sacarose que 
fornece UDP- 

glicose e 
frutose para 
várias vias 

metabólicas. 

 
Câmara de 
crescimen 
to: estresse 

térmico 
(35 °C/28 

°C, 
dia/noite) 

 
 

Análise 
da 

expressã o 
gênica 

 
 

Sangua et 
al.,2015. 

 
 

P5CS1 
AY897574 

 
Pyrroline- 

5- 
Carboxylat 
e Synthase 

 
 

Solanum 
lycopersicu 

m 

Produz a 
enzima P5CS 
para auxiliar 

na 
produção de 

prolina 

 
Câmara de 
crescimen 
to: estresse 

térmico 
(35 °C/28 

 
 

Análise 
da 

expressã o 
gênica 

 
 

Sangua et 
al., 2015. 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/sucrose-phosphate-synthase
https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/sucrose-phosphate-synthase
https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/sucrose-phosphate-synthase
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    °C, 
dia/noite) 

  

 
 

CHLPSHSP 
Cc08g1255 

0 

 
Small Heat 

Shock 
Protein, 

Chloroplas 
tic 

 
 

Coffea 
arabica 

Protege a 
evolução de 
oxigênio e o 
transporte de 
elétrons do 

Fotossistema II 
durante o 

estresse térmico 

 
40°C por 3 

horas de 
exposição 

ao estresse 

 
 

Transcript 
oma 

 
 

Torres et 
al., 2019. 

 
 

HSP 17.5 
Cc01g1358 0 

 
17.5 kDa 

Class Heat 
Shock 
Protein 

 
 

Coffea 
arabica 

 
 

Proteína de 
choque térmico 

classe I 

 
40°C por 3 

horas de 
exposição 

ao 
estresse 

 
 

Transcript 
oma 

 
 

Torres et 
al., 2019. 

 
 
 
 

HsfA2 
AT2G26150 

.2 

 
 
 

Heat Shock 
Transcripti 
on Factor 

a2 

 
 
 

Solanum 
lycopersicu 

m 

Ativador 
transcricional 

que se liga 
especificament e 
à sequência de 

DNA 5'- 
AGAAnnTTCT 

-3' conhecida 
como 

elementos 
promotores de 

choque 
térmico (HSE) 

 
 
 

Tolerânci a 
as altas 

temperatu 
ras 

 
 
 
 

OE 

 
 
 

Masouleh 
, Sassine. 

2020. 

 
 

OsMYB1 

Myb 
Domain 
Protein 

101 

 
 

Oryza 
sativa 

 
 

- 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Han et al., 
2022. 

 
TaMYB80 
KY475608 

-  
Arabidopsis 

thaliana 

Regula os genes 
envolvidos no 
desenvolvimen 

to do pólen 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Han et al., 
2022. 

 
WRK008 

AtWRKY008 
/ 

AT5G46350 

 
WRK

Y 
DNA- 

Binding 
Protein 8 

 
 

Triticum 
spp. 

Codifica a 
proteína 8 de 

ligação ao 
DNA WRKY 

 
Tolerânci a 
as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Han et al., 
2022. 

 
 

WRK122 
AtWRKY122 

WRK
Y 

DNA- 
Binding 
Protein 

122 

 
 

Triticum 
spp. 

Codifica a 
proteína 122 
de ligação ao 
DNA WRKY 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
OE 

 
 

Han et al,. 
2022. 

 
WKR45 

AT3G01970 
/ AtWRKY45 

WRK
Y 

DNA- 
Binding 

Protein 45 

 
 

Triticum 
spp. 

Codifica a 
proteína 45 de 

ligação ao 
DNA WRKY 

 
Tolerânci a 

as altas 
temperatu 

ras 

 
 

OE 

 
 

Han et al., 
2022. 

Fonte: Autoria própria (2023). Onde: OE: transformação genética: superexpressão do gene. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KY475608
https://www.arabidopsis.org/servlets/TairObject?id=36383&type=locus
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Análise da expressão gênica: experimentos conduzidos e realizada qRT-PCR para 
identificação do gene. Transcriptoma: transcritos de RNAs. 

O estresse térmico é um dos principais estresses ambientais que ameaçam o crescimento 

e desempenho das culturas, especialmente pelo aumento da temperatura global em 1,5-4,5 °C até 

2050. Os danos induzidos pelo estresse térmico das plantas causam a inibição da fotossíntese, 

diminuição da atividade da membrana celular da planta, lesão e, finalmente morte da célula. 

Tendo isso em vista, os estudos sobre as respostas das plantas ao estresse causados pelas altas 

temperaturas já mencionam algumas famílias de genes com sucesso na tolerância a esse estresse 

ambiental (Masouleh; Sassine, 2020), como observado no Quadro 1. A família AP2/ERF por 

exemplo é um grande fator de transcrição específico de plantas, incluindo os DREBs 

(principalmente 2A e 2B) que ativam a expressão de genes abióticos responsivos ao estresse (Qu 

et al., 2013). 

Além deste grupo são expressas em alto nível de estresse térmico, especialmente sob 

altas temperaturas, as HSPs, proteínas de choque térmico que em condições normais de 

crescimento, não são encontradas nos tecidos vegetais das plantas. Os membros da família das 

HSPs podem ser ativados em vários compartimentos celulares, o que leva a percepção de sinais 

estressantes a ativação de sinais de transdução. Recentes estudos demostram que HSP90, 

HSP101, HSP70 e HSP60 facilitam uma grande diversidade de processos importantes tais como: 

correta conformação proteica, transporte proteico através de membranas, assimilação de proteínas 

oligoméricas e modulação de atividades receptoras. Além disso, as HSPs, mesmo as de baixo 

peso molecular, (HSPs 10 a HSPS30) são capazes de promover a reativação de enzimas 

desnaturadas quimicamente, evitar a agregação e a inativação induzida pelo calor, além de 

reverter a inativação do substrato proteico (Masouleh; Sassine, 2020). 

A biossíntese de HSPs são controladas por fatores de transcrição de estresse térmico 

(HSFs) que desempenham um grande papel na resistência ao estresse térmico e na obtenção de 

termotolerância em plantas e outros organismos (Kotak et al., 2007). Quando submetidos as 

altas temperaturas os HSFs se ligam á região de controle do gene, conhecida como elemento de 

respostas do choque térmico (HSE), permitindo a rápida expressão das HSPs que correlacionam 

com a termontolerância (Sun; Montagu; Verbruggen, 2022). 

Além destes o fator de elongação EF1α também é comumente estudado em estresse 

abiótico. Os genes EF1α são altamente expressos em todos os tecidos de plantas, sendo 

considerados genes constitutivos, responsivos ao estresse abiótico. Os fatores de transcrição 

(TFs) também são uma família envolvida na tolerância aos estresses ambientais. MYB são uma 

família de TFs vegetais, que envolvem transdução de sinal hormonal e tolerância ao estresse 
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abiótico. No entanto, existem poucos estudos sobre a família de MYB e seu mecanismo 

regulatório. Descobriu-se recentemente que o gene MYB está envolvido nas respostas ao 

estresse salino das plantas, a altas e baixa s temperaturas e a regulação osmótica (Zhang et al., 

2018). 

Como observado no quadro 1, a pequena família de genes de MT também desempenha 

papel importante na tolerância a estresses abióticos. Além da termotolerância a altas 

temperaturas, nas plantas, foi observada uma correlação entre os níveis de MT e a tolerância a 

metais pesados em diferentes ecótipos de Arabidopsis, sugerindo um papel na homeostase dos 

metais nas plantas. A literatura sugere que cada isoforma MT pode ter funções especializadas em 

diferentes tecidos. Algumas das funções propostas para MTs de plantas incluem um papel 

durante o desenvolvimento, na senescência, e na proteção contra o estresse oxidativo (Gárcia- 

Hernandez; Murphy; Taiz, 1998). 

De forma geral informações adicionais sobre a expressão específica dos genes listados 

no Quadro 1, em tecidos de plantas são necessárias para ajudar a esclarecer a(s) função(ões) 

biológica(s) dos genes e suas respectivas respostas ao estresse abiótico, em especial os 

responsivos ao calor. 

 
6.3.2 Genes de resposta (termotolerância) ao estresse por altas temperaturas: alinhamento 

de sequências nucleotídicas 
 

O alinhamento de sequências consiste no processo de comparar duas sequências (de 

nucleotídeos ou proteínas) de forma a se observar seu nível de cobertura e identidade. Dentre 

seus principais objetivos estão o desenho de primers, predição de transcritos, identificação de 

íntrons, exóns, domínios e regiões conservadas, avaliar se duas sequências de nucleotídeos ou 

aminoácidos são similares, inferir e justificar a homologia entre sequências e traçar possíveis 

caminhos de desenvolvimento evolutivo entre genes (Yu et al., 2014). 

Para o estudo em questão o principal objetivo do alinhamento é iniciar os trabalhos na 

área da bioinformática para a espécie de Arracacia xanthorrhiza de modo que futuramente seja 

realizada a identificação de sequências e o sequenciamento de genes específicos relacionados ao 

estresse por altas temperaturas, além de fornecer informações acerca do genoma funcional da 

espécie. 

Existem dois principais tipos de alinhamento: exatos (exaustivos e globais) e 

heurísticos (não exaustivo, abordagem aproximada, tempo razoável de execução e locais). O 

alinhamento global é mais adequado para sequências próximas de mesmo comprimento 

(alinhamento do começo ao fim das sequências para encontrar o melhor alinhamento) 
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(Prosdócimi; Moreira, 2023). O alinhamento utilizado no estudo foi do tipo local que trabalha 

com sequências que podem ser similares e encontra regiões com alto grau de similaridade. 

Todos os resultados do alinhamento das sequências nucleotídicas, que fazem referência a 

ordem Apiales estão demonstrados no Quadro 2. 

Quadro 2 - Alinhamento das sequências nucleotídicas da ordem Apiales para os genes de 
tolerância às altas temperaturas. 

 
 

Nome 

 

Sequência 
original 

 

Similaridad e 

 
e - 

valu 
e 

 

Cobert 
ura (%) 

 

Identid 
ade (%) 

 

Código da 
sequência 

Similarid 
ade com 
outras 

espécies 
CtHSR1 

(A. thaliana) 
 

FN667837.1 
Bupleurum 

kaoi 
 

0.0 
 

100 
 

100 
 

FN667837.1 
 

1 
 
 

P5CS1 
(S.lycopersicum) 

 
 

AY897574.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
7,00 
E-101 

 
 

100 

 
 

80,6 

 

XM_017386 
789.1 

 
 

2 
 
 

SPS 
(S.lycopersicum) 

 
 

AB051216.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 

0.0 

 
 

90 

 
 

75,98 

 

XM_017386 
117.1 

 
 

2 
 
 

SuSy 
(S. lycopersicum) 

 
 

AJ011319.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 

0.0 

 
 

88 

 
 

79,51 

 

XM_017367 
066.1 

 
 

3 
SuSy 

(S.lycopersicum) 
 

AJ011319.1 
Daucus 
carota 

 
0.0 

 
88 

 
79,51 

 
X75332.1 

 
3 

 
 

HSP70 
(A. thaliana) 

 
 

NM_112093. 
3 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 

0.0 

 
 

77 

 
 

79.38 

 

XM_017379 
433.1 

 
 

4 
HSP70 

(A. thaliana) 
NM_112093. 

3 
Oenanthe 
javanica 

 
0.0 

 
77 

 
78,36 

 
MF961801.1 

 
4 

 
 

CtHSR1 
(A. thaliana) 

 
 

FN667837.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 

0.0 

 
 

76 

 
 

81.34 

 

XM_017401 
493.1 

 
 

1 
HSP70 

(A. thaliana) 
NM_112093. 

3 
Daucus 
carota 

 
0.0 

 
74 

 
73,53 

 
X60088.1 

 
4 

CNGC2 
(A. thaliana) 

NM_121545. 
5 

Daucus 
carota 

 
0 

 
73 

 
72,88 

XM_017382 
552.1 

 
2 

 
EF1α 

(C. arabica) 

 
NM_100668. 

3 

Panax 
notoginsen g 

 
 

0.0 

 
 

71 

 
 

88,27 

 
 

KF815708.1 

 
 

5 
EF1α 

(C. arabica) 
NM_100668. 

3 
Hedera 

helix 
 

0.0 
 

71 
 

87,56 
 

KU942512.1 
 

5 
 

EF1α 
(C. arabica) 

 
 

NM_100668. 
3 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 

0.0 

 
 

70 

 
 

86,74 

 

XM_017379 
533.1 

 
 

5 
EF1α 

(C. arabica) 
NM_100668. 

3 
Petroselinu 
m crispum 

 
0.0 

 
70 

 
86,71 

 
KX784038.1 

 
5 

EF1α 
(C. arabica) 

NM_100668. 
3 

Apium 
graveolens 

 
0.0 

 
70 

 
86,71 

 
KU234488.1 

 
5 

EF1α 
(C. arabica) 

NM_100668. 
3 

Daucus 
carota 

 
0.0 

 
70 

 
85,95 

 
D12709.1 

 
5 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU234488.1?report=genbank&log%24=nucltop&blast_rank=6&RID=G7XTWM77013
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CtHSR1 
(A. thaliana) 

 
FN667837.1 

Daucus 
carota 

4,00 
E-140 

 
61 

 
78,25 

 
AY065642.1 

 
1 

 
 

MDH 
(C. arabica) 

 
 

NM_100321. 
3 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 

0.0 

 
 

61 

 
 

80,12 

 

XM_017367 
929.1 

 
 

2 
 

AtGo1s1 
(A. thaliana) 

 
 

NM_104537. 
3 

Daucus 
carota subsp. 
sativus hits 

 
 
2,00 
E-152 

 
 

57 

 
 

74,52 

 

XM_017369 
162.1 

 
 

2 
 
 

AtCYP18-1 
(A. thaliana) 

 
 

NM_100074. 
4 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
9,00 
E-123 

 
 

54 

 
 

80,42 

 

XR_001806 
271.1 

 
 

2 
 
 

HSP18.2 
(A. thaliana) 

 
 

NM_125364. 
3 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
2,00 
E-75 

 
 

48 

 
 

73,72 

 

XM_017400 
762.1 

 
 

2 
EF1α 

(C. arabica) 
NM_100668. 

3 
 

Aralia elata 
 

0.0 
 

45 
 

87,79 
 

JX067859.1 
 

5 
 

TLPs 
(C. arabica) 

 
NM_119768. 

2 

Panax 
notoginsen 

g 

 
2,00 
E-64 

 
 

42 

 
 

68,77 

 
 

MN115395.1 

 
 

1 
HSP70 

(A. thaliana) 
NM_112093. 

3 
Oliveria 

decumbens 
 

0.0 
 

41 
 

81,17 
 

MN861111.1 
 

4 
EF1α 

(C. arabica) 
NM_100668. 

3 
Panax 

ginseng 
 

0.0 
 

40 
 

83,87 KF699322.1  
5 

 
 

HSP20 
(A. thaliana) 

 
 

NM_104134. 
4 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
1,00 
E-27 

 
 

36 

 
 

67,85 

 

XM_017396 
079.1 

 
 

2 
 
 

TaMYB80 
(A. thaliana) 

 
 

KY475608.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
5,00 
E-64 

 
 

36 

 
 

74,47 

 

XM_017362 
635.1 

 
 

6 
TaMYB80 

(A. thaliana) 
 

KY475608.1 
Daucus 
carota 

1,00 
E-27 

 
36 

 
67,81 

 
AB298505.1 

 
6 

 
 

TLPs 
(C. arabica) 

 
 

NM_119768. 
2 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
2,00 
E-45 

 
 

33 

 
 

67,78 

 

XM_017364 
597.1 

 
 

1 
HSP18.2 

(A. thaliana) 
NM_125364. 

3 
Daucus 
carota 

2,00 
E-68 

 
32 

 
79,43 

 
U47094.1 

 
2 

 
 

sHSP 17.7 
(C. arabica) 

 
 

U83671.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
9,00 
E-69 

 
 

30 

 
 

72,73 

 

XM_017361 
712.1 

 
 

2 
sHSP 17.7 
(C. arabica) 

 
U83671.1 

Daucus 
carota 

1,00 
E-59 

 
26 

 
75,80 

 
U47094.1 

 
2 
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MT2A 
(A. thaliana) 

NM_111773. 
4 

Panax 
ginseng 

4,00 
E-13 

 
25 

 
68,7 

 
DQ384530.1 

 
7 

 
 

WRK008 
(A. thaliana) 

 
 

AY096426.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
4,00 
E-45 

 
 

25 

 
 

75,86 

 

XM_017377 
323.1 

 
 

8 
 

WRK008 
(A. thaliana) 

 
 

AY096426.1 

Panax 
quinquefoliu 

s 

 
9,00 
E-35 

 
 

25 

 
 

73,88 

 
 

JF927167.1 

 
 

8 
 

WRK008 
(A. thaliana) 

 
 

AY096426.1 

Panax 
notoginsen g 

 
3,00 
E-40 

 
 

23 

 
 

75,41 

 
 

OM273050.1 

 
 

8 
WRK008 

(A. thaliana) 
 

AY096426.1 
Panax 

ginseng 
8,00 
E-23 

 
23 

 
70,78 

 
KU144580.1 

 
8 

 
TaMYB80 

(A. thaliana) 

 
 

KY475608.1 

Panax 
notoginsen g 1,00 

E-26 

 
 

23 

 
 

71,19 

 
 

OM007974.1 

 
 

6 
TaMYB80 

(A. thaliana) 
 

KY475608.1 
Panax 

ginseng 
6,00 
E-25 

 
23 

 
70,78 

 
KU096984.1 

 
6 

 

HsfA2 
(S.lycopersicum) 

 
 

AK118744.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
5,00 
E-59 

 
 

23 

 
 

76,31 

 

XM_017380 
734.1 

 
 

2 
 

WKR45 
(Triticum spp.) 

 
NM_111063. 

4 

Panax 
notoginsen 

g 

 
4,00 
E-41 

 
 

22 

 
 

72,91 

 
 

OM273041.1 

 
 

9 
 
 

WKR45 
(Triticum spp.) 

 
 

NM_111063. 
4 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
4,00 
E-53 

 
 

21 

 
 

76,63 

 
XM_017361 

258.1 

 
 

9 
 

TaMYB80 
(A. thaliana) 

 
 

KY475608.1 

Angelica 
sinensis 

hits 

 
5,00 
E-13 

 
 

21 

 
 

67,54 

 
 

MG736315.1 

 
 

6 
 
 

HSFA3 
(A. thaliana) 

 

NM_001342 
728.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
8,00 
E-46 

 
 

20 

 
 

74,65 

 
XM_017400 

277.1 

 
 

2 
 

HSP70 
(A. thaliana) 

 
NM_112093. 

3 

Panax 
quinquefoliu 

s 

 
2,00 
E-105 

 
 

20 

 
 

76,66 

 
 

EU139299.1 

 
 

4 

SuSy 

(S.lycopersicum) 

 
 

AJ011319.1 

Apium 
graveolens 

Dulce 
Group 

 
 
5,00 
E-151 

 
 

19 

 
 

82,98 

 
 

AF393809.1 

 
 

3 
 
 

TaMYB80 
(A. thaliana) 

 
 

KY475608.1 

Spuriopimpi 
nella 

brachycarp 
a 

 
 
1,00 
E-08 

 
 

18 

 
 

68,34 

 
 

AF161711.1 

 
 

6 
WRK008 

(A. thaliana) 
 

AY096426.1 
Petroselinu 
m crispum 

5,00 
E-06 

 
17 

 
67,61 

 
U48831.1 

 
10 

 
 

DREB2B 
(O. sativa) 

 
 

NM_111939. 
3 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
1,00 
E-29 

 
 

16 

 
 

71,65 

 

XM_017388 
609.1 

 
 

11 
DREB2B 

(O. sativa) 
NM_111939. 

3 
Daucus 
carota 

5,00 
E-28 

 
16 

 
71,26 AB188294.1  

11 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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RD17/COR17 
(A. thaliana) 

 
 

NM_101894. 
4 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
1,00 
E-05 

 
 

16 

 
 

64,84 

 

XM_017387 
942.1 

 
 

12 
 
 

DREB2A 
(A. thaliana) 

 
 

NM_120623. 
3 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
3,00 
E-43 

 
 

14 

 
 

76,92 

 

XM_017388 
609.1 

 
 

3 
DREB2A 

(A. thaliana) 
NM_120623. 

3 
Daucus 
carota 

3,00 
E-43 

 
14 

 
76,92 

 
AB188294.1 

 
3 

WRK008 
(A. thaliana) 

 
AY096426.1 

Daucus 
carota 

4,00 
E-08 

 
12 

 
78,38 

 
AB205182.1 

 
8 

RD17/COR17 
(A. thaliana) 

NM_101894. 
4 

Panax 
ginseng 

2,00 
E-15 

 
11 

 
80,65 

 
DQ487109.1 

 
12 

WKR45 
(Triticum spp.) 

NM_111063. 
4 

Daucus 
carota 

9,00 
E-11 

 
10 

 
70,83 

 
AB205182.1 

 
9 

 
WKR45 

(Triticum spp.) 

 
NM_111063. 

4 

 
Panax 

ginseng 

 
3,00 
E-23 

 
 

10 

 
 

76,97 

 
 

KU144580.1 

cenoura, 
ginseng, 
salsa, 9 

 
WKR45 

(Triticum spp.) 

 
NM_111063. 

4 

Panax 
quinquefoliu s 

 
4,00 
E-16 

 
 

10 

 
 

76,94 

 
JF927167.1 

 
 

9 
TaMYB80 

(A. thaliana) 
 

KY475608.1 
Apium 

graveolens 
9,00 
E-10 

 
10 

 
74,31 

 
MH538294.1 

 
6 

 
 

MT2A 
(A. thaliana) 

 
 

NM_111773. 
4 

Spuriopimpi 
nella 

brachycarp 
a 

 
 
1,00 
E-25 

 
 

9 

 
 

89,01 

 
AF093585.1 

 
 

7 
WKR45 

(Triticum spp.) 
NM_111063. 

4 
Petroselinu 
m crispum 

2,00 
E-13 

 
9 

 
73,64 

 
U58540.1 

 
9 

 
 

WKR45 
(Triticum spp.) 

 
 

NM_111063. 
4 

Spuriopimpi 
nella 

brachycarp 
a 

 
1,00 
E-09 

 
 

9 

 
 

72 

 
 

AF080595.1 

 
 

9 
TaMYB80 

(A. thaliana) 
 

KY475608.1 
Oenanthe 
javanica 

7,00 
E-05 

 
9 

 
71,43 

 
MF664532.1 

 
6 

 
DREB2B 
(O. sativa) 

 
NM_111939. 

3 

Panax 
notoginsen 

g 

 
7,00 
E-13 

 
 

8 

 
 

73,44 

 
 

KY817613.1 

 
 

11 
 

DREB2B 
(O. sativa) 

 
NM_111939. 

3 

Hansenia 
weberbauer 

iana 

 
5,00 
E-09 

 
 

8 

 
 

71,32 

 
 

KY311579.1 

 
 

1 
 
 

MT2A 
(A. thaliana) 

 
 

NM_111773. 
4 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
8,00 
E-23 

 
 

8 

 
 

88,37 

 

XM_017375 
594.1 

 
 

7 
MT2A 

(A. thaliana) 
NM_111773. 

4 
Oenanthe 
javanica 

8,00 
E-23 

 
8 

 
88,37 

 
AF017787.1 

 
7 

DREB2A 
(A. thaliana) 

NM_120623. 
3 

Apium 
graveolens 

5,00 
E-09 

 
7 

 
71,90 

 
KU234490.1 

 
3 

DREB2B 
(O. sativa) 

NM_111939. 
3 

Apium 
graveolens 

7,00 
E-07 

 
6 

 
73,00 

 
KU234490.1 

 
11 

EF1α 
(C. arabica) 

NM_100668. 
3 

Bupleurum 
chinense 

3,00 
E-37 

 
6 

 
87,5 

 
FJ389748.1 

 
5 

 
CtHSR1 

(A. thaliana) 

 
 

FN667837.1 

Panax 
notoginsen 

g 

 
1,00 
E-08 

 
 

5 

 
 

86,7 

 
 

MN115397.1 

 
 

1 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY817613.1?report=genbank&log%24=nucltop&blast_rank=9&RID=G7JT028N013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU234490.1?report=genbank&log%24=nucltop&blast_rank=29&RID=G7HZ62H0016
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GoLS1 
(A. thaliana) 

 
 

AF447452.1 

Daucus 
carota 
subsp. 
sativus 

 
 
4,00 
E-33 

 
 

5 

 
 

77,2 

 

XM_017381 
168.1 

 
 

2 
RD17/COR17 
(A. thaliana) 

NM_101894. 
4 

Daucus 
carota 

4,00 
E-05 

 
4 

 
80,70 

 
AB105039.1 

 
12 

TLPs 
(C. arabica) 

NM_119768. 
2 

Bupleurum 
kaoi 

0,00 
1 

 
4 

 
73,17 

 
FN667837.1 

 
1 

DREB2B 
(O. sativa) 

NM_111939. 
3 

Coriandrum 
sativum 

1,00 
E-04 

 
3 

 
79,31 

 
MT759816.1 

 
11 

WKR45 
(Triticum spp.) 

NM_111063. 
4 

Hansenia 
forrestii 

0.00 
4 

 
2 

 
93,33 KX808494.1  

9 
WKR45 

(Triticum spp.) 
NM_111063. 

4 
Hansenia 
oviformis 

0.00 
4 

 
2 

 
93,33 

 
MT843762.1 

 
9 

 
HSP70 

(A. thaliana) 

 
NM_112093. 

3 

Panax 
vietnamensi 

s 

 
0,02 

5 

 
 

1 

 
 

90,62 

 
 

MZ826164.1 

 
 

4 
Fonte: Autoria própria (2023). Onde: 1: Similaridade com Daucus carota, Panax ginseng, 
Bupleurum kaoi. 2: Similaridade com Daucus carota. 3: Similaridade com Daucus carota e Apium 
graveolens. 4: Similaridade com Daucus carota, Oenanthe javanica, Oliveria decumbens e Panax 
ginseng. 5: Similaridade com Daucus carota, Panax ginseng, Hedera helix, Apium graveolens, 
Bupleurum kaoi, Petroselinum crispum, Aralia elata. 6: Similaridade com Daucus carota, 
Panax ginseng, Apium graveolens, Spuriopimpinella brachycarpa, Angelica sinensis, Oenanthe 
javanica. 7: Similaridade com Daucus carota, Panax ginseng, Oenanthe javanica, 
Spuriopimpinella brachycarpa. 8: Similaridade com Daucus carota, Panax quinquefolius, 
Petroselinum crispum. 9: Similaridade com Daucus carota, Panax ginseng, Petroselinum 
crispum, Spuriopimpinella brachycarpa, Hansenia forrestii. 10: Similaridade com Daucus 
carota, Panax quinquefolius, Hansenia oviformis, Petroselinum crispum. 11: Similaridade com 
Daucus carota, Apium graveolens, Panax ginseng, Hansenia oviformis, Coriandrum sativum. 
12: Similaridade com Daucus carota, Panax ginseng. 

 
Observa-se que o gene CtHSR1 que codifica uma proteína relacionada a resposta ao 

choque térmico (Heat Shock Response), conferiu tolerância as altas temperaturas as plantas de A. 

thaliana, apresentou a maior cobertura (100%) e a maior identidade (100%), dentre todos os 

genes alinhados. A similaridade do gene foi com a espécie Bupleurum kaoi hits (erva perene que 

cresce principalmente na China e é utilizada na medicina como anti-inflamatória e antioxidante). 

Além do Bupleurum apresenta similaridade também com cenoura e ginseng. 

Uma cobertura de 100% significa que as sequências alinhadas são 100% iguais, já uma 

identidade de 100% indica que dentre os 100% que foram iguais, 100% dos nucleotídeos são 

idênticos. Entende-se por cobertura o percentual de comprimento de uma sequência que se deseja 

comparar em relação a outra sequência conhecida. Esta comparação entre tais sequências, posição 

a posição (seja uma comparação de nucleotídeos ou aminoácidos) também fornecerá informação 

quanto ao nível de conservação, aferindo desta forma o que se chama identidade (Prosdócimi; 

Moreira, 2023). 

Importante destacar também o excelente valor de e-value de zero para alguns genes 

citados no quadro 2. O e-value (valor E) representa o número de alinhamentos com escores 
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iguais, que seria de se esperar que ocorressem ao acaso numa base de dados do tamanho da 

utilizada. Assim, quanto menor o valor E, melhor o alinhamento, de forma que (num banco de 

dados de grandes proporções) um valor de E igual a zero significa que não há chance de que 

um alinhamento entre as duas sequências tenha ocorrido por mero acaso (Prósdocini, 2007). 

Valores bons e confiáveis de e- value ficam entre e-6 e e-8 quando começa a se aproximar de e-

5 diminui a probabilidade do alinhamento ser ao acaso. Valores de e- value listados no quadro 

como 0,004; 0,001; 0,025 indicam que possivelmente o alinhamento não foi ao acaso. 

Na literatura foi encontrado um artigo relacionado a estresses abióticos com o uso do 

gene CtHSR1. Um deles utilizou o gene previamente isolado da levedura halofítica Candida 

tropicalis, que codifica uma proteína relacionada ao fator de transcrição de choque térmico. O 

gene foi introduzido na planta modelo Arabidopsis thaliana pela transformação mediada por 

Agrobacterium tumefaciens. A análise transcriptômica indicou que as plantas transgênicas 

CtHSR1 superexpressaram uma centena de genes, incluindo muitos relevantes para a defesa 

contra o estresse, como LOX4 (envolvido na síntese de ácido jasmônico) e P5CS1 (envolvido na 

biossíntese de prolina) (Martínez et al., 2015b). 

A partir da similaridade encontrada, em estudos futuros, será possível escolher um gene 

alvo cuja similaridade foi identificada, prosseguir com o desenho de iniciadores degenerados, 

visando aplicar em A. xanthorriza. 

A elevada temperatura e a elevada [CO2] interferem na expressão gênica das plantas. O 

estudo dos genes envolvidos nesses processos é de fundamental importância visando sua 

utilização futura, mediante o uso de ferramentas biotecnológicas e da bioinformática que 

permitam aumentar a tolerância das plantas aos diferentes estresses decorrentes das mudanças 

climáticas e garantir a manutenção ou aumento da produtividade de cultivos no futuro próximo. 

 
6.4 Conclusão 

 
Foram identificados 29 genes associados à tolerância ao estresse térmico causado por 

altas temperaturas em várias espécies, destacando-se a espécie modelo Arabidopsis thaliana, que 

foi amplamente utilizada nos estudos. Notavelmente, os resultados indicaram que a família das 

Proteínas de Choque Térmico (HSPs) desempenhou um papel preponderante, demonstrando sua 

essencialidade na preservação da integridade celular, especialmente em condições de estresse 

térmico provocado por elevadas temperaturas. 

Além disso, por meio do alinhamento das sequências nucleotídicas contras sequências 

da ordem Apiales foi possível identificar as espécies com sequências similares. As espécies 

encontradas foram, Angelica sinensis hits, Apium graveolens hits, Aralia elata hits, Bupleurum 
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kaoi hits, Daucus carota hits, Daucus carota subsp. sativus hits, Coriandrum sativum hits, 

Hansenia forrestii hits, Hansenia oviformis hits, Hansenia weberbaueriana hits, Hedera helix 

hits, Oliveria decumbens hits, Oenanthe javanica hits, Panax ginseng hits, Panax notoginseng 

hits, Panax quinquefolius hits, Panax vietnamensis hits, Petroselinum crispum hits, 

Spuriopimpinella brachycarpa hits. Apesar do número significativo de espécies similares 

destaque para cenoura (Daucus carota) que retornou maior quantidade de resultados. 
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CONSIDERAÇÕES FINAIS 
 

Analisando o desempenho agronômico dos genótipos estudados no período de 

condução dos experimentos, observou-se variação nos dados do estudo em comparação há 

alguns encontrados na literatura, principalmente de produtividade. As condições climáticas que 

favoreceram o surgimento e o desenvolvimento de pragas e doenças, contribuíram para tais 

diferenças, devido a redução do ciclo e antecipação da colheita. No entanto alguns genótipos 

como SCS380 Inca e SCS381 Coqueiral, de forma geral, foram os que expressaram os melhores 

resultados, e BRS Acarijó 56 maiores médias de produtividade para a primeira época de cultivo. 

Possuem, portanto, potencial para ser usados a fim de ampliar a área de cultivo e 

consequentemente possibilitar maior oferta de produto, atendendo a uma demanda crescente de 

raízes do mercado consumidor que se amplia ano após ano. 

Em resumo, os metabólitos aqui avaliados desempenham um papel importante na 

resposta das plantas ao estresse térmico, afetando o aparato e continuidade do processo 

fotossintético, alocação de carbono, regulação e manutenção do metabolismo energético e 

estabelecimento da termotolerância. É importante observar que a resposta das plantas ao estresse 

por altas temperaturas envolve uma rede multi-fatorial complexa de interações bioquímicas. Os 

metabólitos aqui estudados são apenas alguns dos diversos componentes intrínsecos desses 

mecanismos de resposta e defesa, mas com papel significativo na proteção e sobrevivência das 

plantas contra os efeitos nocivos do estresse térmico. 

Considerando o exposto até aqui o estudo in sílico dará embasamento para entender o 

funcionamento de alguns genes, na resposta da planta ao estresse abiótico por altas temperaturas, 

além de dar suporte à programas de melhoramento genético da cultura da mandioquinha-salsa e 

demais espécies de Apiales. Futuramente os genes descritos na literatura, cujas sequências 

apresentaram similaridade e que forem considerados mais relevantes para o processo de tolerância 

a estresses abióticos, por altas temperaturas poderão ter o seu perfil de expressão avaliado e 

sequenciado. 

É importante ressaltar que o sucesso do cultivo da mandioquinha-salsa em qualquer 

região dependerá não apenas das condições climáticas, mas também de fatores como solo 

adequado, disponibilidade de água e práticas agrícolas adequadas. Pois, as plantas de 

mandioquinha-salsa, independente do genótipo ou cultivar, e das adversidades de clima, são 

altamente sensíveis ao ataque de pragas e doenças, e ao manejo adotado. Além disso, as respostas 

das plantas não seguem um padrão no decorrer dos ciclos de cultivo, ocorrendo muita variação 
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nos dados encontrados na literatura e no próprio estudo, sendo esses os principais entraves 

observados durante a condução dos experimentos. 

As perspectivas de cultivo da mandioquinha-salsa no Sul do Brasil e em todo o país são 

bastante promissoras devido seu sabor único e valor nutricional, o que resulta em uma demanda 

constante no mercado interno. Além disso, o interesse por alimentos saudáveis e naturais tem 

impulsionado o consumo de produtos como a mandioquinha-salsa. A mandioquinha-salsa tem 

potencial para agregar valor à produção agrícola. Seja através da venda direta ao consumidor em 

mercados locais, do processamento, ou mesmo da exportação para mercados internacionais, há 

oportunidades para aumentar o valor da produção. 

No entanto, é importante destacar que o sucesso no cultivo da mandioquinha- salsa requer 

atenção aos detalhes de manejo, como preparo do solo, irrigação adequada, controle de pragas e 

doenças, além do monitoramento das condições climáticas. Além disso, investimentos em 

pesquisa e desenvolvimento de variedades mais produtivas e resistentes podem contribuir para o 

crescimento sustentável do cultivo da mandioquinha-salsa no Brasil. 


