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"A mente que se abre a uma nova idéia ja-
mais volta ao seu tamanho original."

Albert Einstein

"Algumas das maiores façanhas do mundo
foram feitas por pessoas que não eram su-
ficientemente espertas, para saber que elas
eram impossíveis."

Doug Larson



Resumo

O objetivo deste trabalho foi avaliar a divergência nutricional de genótipos de mandi-

oca, visando identificar os genótipos de melhores valores nutricionais para alimentação de

ruminantes. Foram utilizados nove genótipos: Amansa Burro (BGM 549), Aramaris (BGM

116), Brasília, Cambadinha (BRS Guaíra), Curvelinha, Engana Ladrão (BGM 1269), Trou-

xinha (BGM 1468), BRS Gema de Ovo e BRS Dourada. O delineamento experimental foi o

de blocos ao acaso com nove tratamentos (genótipos) e três blocos (canteiros). Analisou-

se nas raízes a: produção de matéria seca (PMS) em toneladas por hectare, proteína bruta

(PB), fibra em detergente neutro (FND), fibra em detergente ácido (FDA), amido e a diges-

tibilidade in vitro da matéria seca (DIVMS). A análise multivariada foi efetuada utilizando-se

agrupamento hierárquico, com base na distância Euclidiana Média. Os grupos formados

foram avaliados pelo teste Scott-Knott e, os genótipos do grupo de melhor valor nutricional

avaliados pela técnica in vitro de produção de gases. Os volumes acumulados de gases

foram ajustados aos modelos Gompertz, Logístico, Brody, Von Bertalanffy, Logístico Bi-

compartimental, e os avaliadores da qualidade dos modelos foram: R2, QMR, AIC e BIC.

O grupo formado pela (Engana Ladrão e Trouxinha) foi escolhido, pois apresentou maior

PMS t/ha, menor teor de FDN, FDA e maior DIVMS. O melhor modelo ajustado para am-

bos os genótipos foi o Logístico Bicompartimental, pois apresentou o maior R2 e menores

QMR, AIC e BIC. O volume de gases produzido pela degradação da fração açúcares so-

lúveis, amido e pectina, e sua taxa de degradação foram semelhantes entre os genótipos.

A fase de latência foi superior no genótipo Engana Ladrão quando comparado ao genótipo

Trouxinha. Os volumes de gases produzidos pela degradação da fração celulose e he-

miceluloses foram semelhantes entre os genótipos, entretanto o genótipo Engana Ladrão

obteve maior taxa de degradação. O modelo Logístico Bicompartimental apresenta ajuste

superior e, portanto, deve ser utilizado para descrição de curvas cumulativa de gases em

mandioca. O genótipo Engana Ladrão é considerado o de melhor valor nutricional para

alimentação de ruminantes.

Palavras-chave: Dissimilaridade genética; identidade de modelos; Manihot esculenta;

modelos de crescimento.



Abstract

The objective of this study was to evaluate the nutritional divergence of the nine cassava

genotypes: Amansa Burro (BGM 549), Aramaris (BGM 116), Brasília, Cambadinha (BRS

Guaíra), Curvelinha, Engana Ladrão (BGM 1269), Trouxinha (BGM 1468), BRS Gema de

Ovo e BRS Dourada, in order to identify the genotypes of best nutritional value for ruminant

nutrition.. The experimental design implemented was a randomized block with nine treat-

ments (genotypes) and three blocks. We analyzed for the roots: the dry matter production

(PMS) in tones per hectare, crude protein (CP), neutral detergent fiber (NDF), acid deter-

gent fiber (ADF), starch and in vitro dry matter digestibility (IVDMD). Multivariate analysis

was performed using hierarchical clustering based on average Euclidean distance. The for-

med groups were evaluated by the Scott-Knott test, and the genotypes of the best nutritional

value assessed by the technical group in vitro gas production The accumulated volumes of

gas were adjusted to the Gompertz, Logistic, Brody, Von Bertalanffy, Logistic bicomparti-

mental, and the quality of evaluators the models were: R2, QMR, AIC and BIC. The group

formed by the (mistaken Thief and bundle) has been select, as it showed higher PMS t/ha,

lower NDF, ADF and higher IVDMD. The best fit model for both genotypes was the Logistics

bicompartimental because had the highest R2 and lower QMR, AIC and BIC. The volume

of gases generated by degradation of fraction soluble sugars, starch and pectin, and their

degradation rates were similar between genotypes. The lag phase was higher in genotype

Engana Ladrão compared to Trouxinha genotype. The gas volumes produced by degra-

dation of cellulose and hemicellulose fraction were similar between genotypes, however

mistaken the thief genotype had a higher rate of degradation. The model Logistics bicom-

partimental feature superior fit and therefore should be used for description of cumulative

curves of gases in cassava. The Engana Ladrão genotype is considered the best nutritional

value for feeding to ruminants.

Key words: Manihot esculenta, Crantz; dissimilarity genetic; growth models; identity

models.
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1 Introdução

A mandioca é cultivada em todos os estados brasileiros, mas tem especial importância

no Nordeste, pois apresenta características que facilitam sua difusão, pois além de poder

ser cultivada em solos pobres, é resistente a secas e consegue sobreviver junto a plantas

daninhas e pragas tendo como resultado alta eficiência biológica (WHEATLEY e GÓMEZ,

1985). Daí o seu cultivo ocorrer em toda a região do semiárido do Nordestino, onde a

maioria das culturas não conseguem alta produtividade (CAVALCANTI e ARAÚJO, 2000).

A utilização de raiz de mandioca in natura é parcialmente limitada pelos teores de ácido

cianídrico, por isso a forma mais utilizada das raízes na alimentação de ruminantes é na

forma de raspa que é uma forma de conservação simples, baseada na desidratação e

picagem das raízes frescas ao seca ao sol, forma essa que elimina o acido cianídrico por

se tratar de composto volátil (CAVALCANTI, 1994).

O conhecimento detalhado da composição química e energética dos alimentos deter-

mina tanto o seu valor quanto as suas limitações nutricionais, e as características nutrici-

onais de cada alimento devem ser conhecidas para que se possa empregá-los adequada-

mente. A raspa de mandioca possui 87,67% de matéria seca, 2,47% de proteína bruta,

68,85% de amido, 11,75% de fibra em neutro e 4,27% de fibra em detergente ácido (ROS-

TAGNO et al., 2005).

As técnicas de produção de gases permitem avaliar o valor energético dos alimentos

com a utilização de equações de cinética da degradação ruminal (MENKE et al., 1979;

MENKE e STEINGASS, 1988; THEODOROU et al., 1994; MAURÍCIO et al., 1999; PELL e

SCHOFIELD, 1993; CONE et al., 1996 e DAVIES et al., 2000).

Diversos modelos não-lineares estão disponíveis para ajuste das curvas de produção

de gases e determinação dos parâmetros de degradação ou perfil de fermentação (MELLO,

et al., 2008). Entretanto, critérios para selecionar a melhor função que estime a produção

acumulada de gases devem ser utilizados (AKAIKE 1974; SCHWARZ 1978; SCHABEN-

BERGER, 2002).
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O presente estudo tem por objetivo avaliar os genótipos de melhor valor nutricional.
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2 Revisão de Literatura

2.1 Divergência Genética

Estudos de divergência genética são essenciais para o conhecimento da variabilidade

genética das populações e facilitam o monitoramento de bancos de germoplasmas (CRUZ

e CARNEIRO, 2003). Segundo Bertini et al. (2009), a divergência genética vem sendo

estudada visando a seleção de genitores de híbridos ou oriundas do intercruzamento de

genótipos divergentes para a formação de novas populações. Portanto, esses estudos

criam informações importantes para preservação e uso dos acessos (TOQUICA et al.,

2003).

2.2 Análise de Agrupamento

A análise de agrupamento permite identificar e separar os itens em grupos homogê-

neos, por um esquema que possibilite reunir os indivíduos em um determinado número de

grupos, de forma que exista grande homogeneidade dentro de cada grupo e heterogenei-

dade entre eles, ou seja, em geral agrupa os objetos de maneira em que os objetos do

mesmo grupo sejam relativamente mais semelhantes, e diferentes de objetos de outros

grupos (JOHNSON e WICHERN, 1992).

Segundo Cruz et al. (2012), de acordo com algum critério de similaridade ou de dissi-

milaridade a análise de agrupamento objetiva dividir um grupo original de observações em

vários grupos.

Segundo Johnson e Wichern (1992), em medidas de similaridade quanto maior o valor,

maior a semelhança entre os objetos, e se tratando de medidas de dissimilaridade, quanto

maior o valor, mais diferentes são os objetos.
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2.2.1 Alguns coeficientes de medidas de dissimilaridade.

Segundo Cruz et. al. (2012), o coeficiente de correlação de Pearson é a medida de

similaridade mais utilizada e as distâncias Euclidiana, Euclidiana Média e Mahalanobis são

as principais medidas de dissimilaridade.

2.2.1.1 Distância Euclidiana

A distância Euclidiana é, a medida de distância mais amplamente utilizada para a aná-

lise de agrupamento, considerando Xij a média no i-ésimo indivíduo para a j-ésima ca-

racterística, considerando o par de indivíduos i e i
′

em que a distância entre eles é dada

por:

d(ii′ ) =

√√√√ p∑
j

(Xij −Xi′j)2, j = 1, 2, ..., p. (2.1)

em que

Xij representa a característica do indivíduo i;

Xi′j representa a característica do indivíduo i
′
;

p é o número de parcelas na amostra;

j é o número de indivíduos na amostra.

2.2.1.2 Distância Euclidiana Média

A Distância Euclidiana apresenta problemas de escala métrica e não leva em con-

sideração a correlação entre as diversas características avaliadas (CRUZ et al., 2012).

Segundo Cruz et al., (2012), recomendam a padronização dos dados para contornar o pro-

blema de escala, e utiliza-se a distância euclidiana média para contornar a influência do

número de caracteres.

A distância euclidiana média é dado por:

d =

p∑
j=1

{
(Xij −Xi′j′)

2

Xij

}
(2.2)



5

2.2.1.3 Distância de Mahalanobis - D2

A distância de Mahalanobis (D2), é a medida mais utilizada para testar as distâncias

multivariadas de duas ou mais populações, caso exista repetições de dados.

A distância (D2) entre os indivíduos i e i′ é calculada conforme a seguinte expressão:

D2
ii′ = (X̃ i − X̃ i′)

tS−1(X̃ i − X̃ i′) (2.3)

em que:

D2
ii′ é a distância generalizada de Mahalanobis entre os acessos i e i′, i = 1, 2, 3, ...,

g;

S é a matriz de variância e covariâncias amostral comum a todos os indivíduos;

X̃ i− X̃ i′ são os vetores p-dimensionais de médias i e i′, onde i,i′ = 1, 2, 3, ..., n e com

i 6= i′.

2.3 Método de agrupamento de Ward (1963)

Ward (1963) propôs método de agrupamento que baseia-se na mudança de variação

dentro dos grupos em formação e entre eles a cada passo do processo de agrupamento.

Nesse método a formação dos grupos se dá pela maximização da homogeneidade den-

tro dos grupos, em que soma de quadrados dentro dos grupos é usada como medida de

homogeneidade, onde os grupos formados em cada estágio são resultantes de grupo so-

lução com a menor soma de quadrados dentro dos agrupamentos. É também chamado

de "Mínima Variância” (MINGOTI, 2005), pois considera como função objetivo minimizar a

somo de quadrados dentro dos grupos.

2.4 Índice de Rand (1971)

O índice de Rand (IR) permite comparar duas partições, por exemplo, sejam A e B

duas partições com i, j grupos cada, respectivamente, tal que i pode ser igual ou diferente

de j, i,j ∈ N . Este índice basea-se no número de pares de parcelas que foram atribuídos

de mesmo modo em cada uma das partições.

O índice Rand (IR) é obtido por:
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IR =
a+ d

a+ b+ c+ d
=

A(
n
2

) (2.4)

O índice Rand situa-se entre 0 e 1. Tomando o valor 0 quando as duas partições não

têm qualquer semelhança e quando as duas partições concordam perfeitamente, o índice

Rand é 1.

2.5 Dendrograma

Segundo Albuquerque (2005), o dendrograma é uma representação gráfica bidimen-

sional em forma de árvore. Também chamada de "diagrama de árvore” é utilizada para

ilustrar a análise de agrupamentos feitas sobre um conjunto de dados. Ainda que não

exista um critério objetivo para determinar um ponto de corte no dendrograma, se for feito

um corte em um determinado nível do gráfico, este corte representará o número de grupos

e dos indivíduos que os formam.

2.6 Teste de Scott-Knott

O teste aglomerativo de Scott-Knott (1974), é utilizado em métodos de comparações

múltipla, em que os resultados são facilmente interpretados, devido à ausência de ambigui-

dade. Este teste visa a separação de médias de tratamentos em grupos distintos, através

da minimização da variação dentro e da maximização da variação entre grupos (FARIA,

2007).

2.7 Modelos Não-Lineares

A definição de um modelo não-linear apresentada pela maioria dos autores, como Dra-

per e Smith (1998), Bates e Watts (1988) e outros, é que pelo menos uma derivada parcial

da variável dependente, com relação a algum parâmetro presente no modelo, depende de

algum parâmetro. Um modelo é dito não-linear quando ele não é linear em relação aos

parâmetros e nem pode ser linearizado por meio de transformações, uma vez que admite

uma estrutura de erros aditivos.

Seja o modelo de regressão não-linear, a sua forma clássica é escrito como:
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Yi = fi(β;x) + εi, i = 1, 2, ..., n.

em que:

Yi representa a observação da variável dependente;

fi(β;x) é uma função diferençável

β = (β1, β2, ..., βp)
T possui parâmetros desconhecidos a serem estimados

x = (X1, x2, ..., Xq)
T representa os valores das q variáveis exploratórias.

εi representa uma distribuição normal, com média zero e variância constante σ2
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3 Material e Métodos

Nove genótipos de mandioca recomendados para cultivo na região semiárida foram

avaliados: Amansa Burro (BGM 549), Aramaris (BGM 116), Brasília, Cambadinha (BRS

Guaíra), Curvelinha, Engana Ladrão (BGM 1269), Trouxinha (BGM 1468), utilizadas na

indústria de farinha e fécula, e BRS Gema de Ovo e BRS Dourada, utilizadas para consumo

humano direto, designadas mandiocas de mesa.

O delineamento experimental foi o de blocos ao acaso com 9 tratamentos (genótipos de

mandioca) e três blocos (canteiros). O plantio foi feito em 04/05/06, na Embrapa Semi-árido

localizada em Petrolina-PE, coordenadas geográficas 09◦23’34"S 40◦30’28"O, altitude 376

m, pluviosidade anual média de 400 mm, clima tropical semiárido tipo BshW (classificação

Köppen) com curta estação chuvosa no verão e temperatura mínima média de 25◦C. A

colheita do material foi feita em 26/10/07. Nessa ocasião foram avaliadas a produção

média de raízes em t MS/ha.

Os dados meteorológicos do período experimental (Tabela 1 e 2) foram obtidos na

estação agrometeorológica de Bebedouro (Petrolina-PE 09◦09’S 40◦22’O).
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Tabela 1: Dados meteorológicos do período experimental (parte 1).

Mês/ano Precipitação (mm) Radiação solar global média (ly/dia) Insolação média (horas) Temperatura média (◦C)

Mai/06 3,5 5,4 24,1

Jun/06 7,6 238,5 3,4 22,5

Jul/06 7,2 268,5 5,6 22,4

Ago/06 0,2 351,1 8,1 23,7

Set/06 8 413 8,7 25,9

Out/06 2,9 402,3 7,9 27,8

Nov/06 74,9 474,8 8 27

Dez/06 14,2 477,9 7,9 28,2

Jan/07 35,6 482,9 8,1 28,4

Fev/07 145,9 403 5,2 25,8

Mar/07 4 404,3 7 26,6

Abr/07 12,2 415,2 7,2 26,9

Mai/07 9,2 339,5 5,7 26

Jun/07 0,5 369,2 6,1 24,8

Jul/07 9,2 395,1 6,3 24,1

Ago/07 1,6 436,9 6,7 24,4

Set/07 1,6 478,1 7,7 25,8

Out/07 0 525,6 7,6 27,4

Média 18,79 396,97 6,81 25,66

Soma 338,3 7145,4 122,6 461,8

Tabela 2: Dados meteorológicos do período experimental (parte 2).

Mês/ano Temperatura mínima (◦C) Temperatura máxima (◦C) Ur (%) Evaporação média (mm)

Mai/06 x 30,9 74 5

Jun/06 x 29,1 76 4,8

Jul/06 x 29,7 69 6,3

Ago/06 x 31,5 60 9

Set/06 x 33,3 56 9,1

Out/06 22,3 34,4 56 8,8

Nov/06 21,8 33,5 70 8,1

Dez/06 22,8 35,2 56 9,3

Jan/07 23,1 35,4 55 9,1

Fev/07 22,2 31,2 76 5,7

Mar/07 21,6 32,4 73 7,3

Abr/07 21,6 33,8 60 7,2

Mai/07 21,3 32,1 63 6,9

Jun/07 19,4 31,1 61 7,2

Jul/07 19,1 30,6 63 7,1

Ago/07 18,5 31,3 55 8,2

Set/07 19,8 32,5 51 10

Out/07 21,3 34,2 49 11

Média 21,14 32,34 62,39 7,78

Soma 274,8 582,2 1123 140,1

As amostras de raízes para as análises laboratoriais foram pré-secas em estufa de
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ventilação forçada a 55oC e posteriormente moídas em peneira dotadas de crivos de 1mm,

sendo acondicionadas em potes plásticos hermeticamente fechados.

Na fase laboratorial foram determinados os valores de matéria pré-seca, matéria seca

(MS) a 105oC, proteína bruta (PB) de acordo com Official... (1995); fibra em detergente

neutro (FDN) e fibra em detergente ácido (FDA) segundo Van Soest et al. (1991). O amido

foi determinado pelo método amiloglicosidade - α-amilase (McCLEARY et al., 1997). A

digestibilidade in vitro da matéria seca (DIVMS) foi realizada de acordo com a técnica

preconizada por Tilley e Terry (1963) que foi modificada para uso no fermentador de rúmen

artificial DAISYII (ANKOM R©) segundo Holden (1999).

Antes da realização da análise multivariada as variáveis t MS/ha de raízes, PB, FDN,

FDA, DIVMS e amido) foram submetidas aos testes de Lilliefors (1967) e Barttlet (1937),

para verificação de normalidade e homocedasticidade respectivamente.

As análises multivariadas foram efetuadas utilizando-se os recursos computacionais

do Programa R, no qual se procederam as análises de agrupamento hierárquico, realizado

pelo método de Ward (1963), com base na distância Euclidiana Média, e utilização do

índice de Rand (1971) para determinação do número de grupos.

As médias das variáveis dos grupos formados foram comparadas pelo teste Scott-Knott

(1974) a 5% de probabilidade do erro tipo I, e então o grupo de melhor valor nutricional foi

avaliado pela técnica in vitro de produção de gases (MAURÍCIO et al.,1999), conforme os

procedimentos descritos abaixo.

Amostras de raízes do grupo de genótipos de mandioca de melhor valor nutricional

foram pesadas (1 g de cada amostra) e adicionadas em frasco de fermentação com ca-

pacidade de 160 mL, que foram previamente injetados gás carbônico. Foi adicionado 90

mL de meio de cultura segundo Theodorou et al. (1994). Os frascos foram vedados com

rolha de silicone e levado a geladeira com temperatura de 4◦C, onde permaneceram du-

rante oito horas. Posteriormente, os mesmos foram colocados em estufa a 39oC onde

permaneceram até a inoculação.

Os fracos contidos na estufa foram retirados e inoculados com 10 mL de líquido ru-

minal, colhido de pool de três vacas holandesas em lactação, mantida em dieta a base

de silagem de milho e consumindo 8 kg de ração concentrada por dia, por meio de uma

fistula de rúmen, antes do fornecimento da primeira refeição. Após a inoculação os frascos

foram vedados com rolha de silicone e os gases residuais presentes (tempo zero) foram

eliminados com o auxílio de agulhas. Os fracos foram novamente mantidos na estufa a

39oC.



11

Frascos sem substratos, denominados brancos, contendo apenas inóculo e meio de

cultura, foram incubados para correção dos gases e desconto de eventuais contaminações

provenientes da fermentação do inóculo.

As leituras de pressão foram realizadas em intervalos de 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 17,

20, 24, 28, 32, 48, 72 e 96 horas inserindo uma agulha fixada ao transdutor de pressão.

As leituras de pressão realizadas foram transformadas em volume de gases pela equação

definida por Maurício et al. (2003), descrita abaixo:

V = 0,051xP2+4,43xP-0,004

Onde:

V = volume de gases (mL);

P = pressão em polegada por cm2

Os volumes acumulados de gases foram ajustados ao modelos:

• Gompertz:

Vt = αe−βe
−kt

+ ε (3.1)

• Logístico:

Vt =
α

1 + e[−(β+kt)]
+ ε (3.2)

• Brody:

Vt = α
[
1− βe−kt

]
+ ε (3.3)

• Von Bertalanffy:

Vt = α
(
1− βe−kt

)3
+ ε (3.4)

• Logístico Bicompartimental:

Vt =
α1

1 + e[2−4k1(t−λ)]
+

α2

1 + e[2−4k2(t−λ)]
+ ε (3.5)

em que:

V(t) = volume acumulado (mL) no tempo t;

α = volume total de gases produzido (mL);

α1 = volume de gases produzido pela degradação da fração A+B1 do Sistema de Cor-

nell (CNF);
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α2 = volume de gases produzido pela degradação da fração B2 do sistema Cornell

(CF);

k = taxa específica de produção de gases;

K1 = taxa específica de produção de gases pela degradação da fração A+B1 do Sis-

tema de Cornell (CNF);

K2 = taxa específica de produção de gases pela degradação da fração B2 do sistema

Cornell (CF);

t = tempo de fermentação;

λ = fase de latência;

β = parâmetro de forma, sem interpretação biológica;

e = exponencial;

ε = erro experimental associado a cada observação.

Os parâmetros dos modelos foram estimados pelo método iterativo de Gauss-Newton

por meio da técnica dos modelos não-lineares utilizado-se o procedimento “nls"do Software

livre R.

Os avaliadores da qualidade de ajuste dos modelos utilizados foram:

1. O coeficiente de determinação R2, descrita por Schabenberger (2002):

R2 = 1− SQR

SQTc
(3.6)

em que, SQR é a soma de quadrados do resíduo e SQTc é a soma de quadrado total

corrigida para o número de parâmetros do modelo.

2. Quadrado médio do resíduo (QMR), onde:

QMR =
n∑
i=1

(yi − ŷi)2

n− p
, (3.7)

em que yi são os volumes observado e ŷi são os volumes estimado. Sendo n o número

de observações e p o número de parâmetros do modelo.

3. Critérios de informação de Akaike-AIC - (AKAIKE 1974) e o critério de informação

bayesiano-BIC - (SCHWARZ 1978), calculados pelas seguintes equações:
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AIC = −2lnL+ 2(p+ 1), (3.8)

BIC = −2lnL+ (p+ 1)ln(n), (3.9)

em que L é a função de verossimilhança das curvas de crescimento apresentadas, n o

tamanho da amostra e p é o número de parâmetros livres. O melhor modelo ajustado será

aquele que apresentar o maior valor para R2 e menores valores para AIC, BIC e QMR.

Segundo, (REGAZZI, 2003), por meio do teste da razão de verossimilhança pode-se

verificar a identidade de um modelo e a igualdade de parâmetros de qualquer modelo não-

linear. Assim, o modelo que melhor descrever a produção acumulada de gases de acordo

com os avaliadores de qualidade, será submetido ao teste da razão de verossimilhança,

com aproximação pela estatística qui-quadrado P(χ2
calc. ≥ χ2

tab.) rejeita-se H0. Caso contrá-

rio, não se rejeita H0, para testar as hipóteses de identidade dos modelos e de igualdade

de qualquer subconjunto de parâmetros.

As hipóteses consideradas serão as seguintes:

1. H1
0: α11=α1j = α1, k11=k1j = k1, λ11=λ1j = λ1, α21=α2j = α2 e k21=k2j = k2, vs H1

1:

Contra a hipótese alternativa.

2. H2
0: α11=α1k = α1 vs H2

1: Contra a hipótese alternativa.

3. H3
0: k11=k1j = k1 vs H3

1: Contra a hipótese alternativa.

4. H4
0: λ1=λj = λ vs H4

1: Contra a hipótese alternativa.

5. H5
0: α21=α2j = α2 vs H5

1: Contra a hipótese alternativa.

6. H6
0: k21=k2j = k2 vs H6

1: Contra a hipótese alternativa.
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4 Resultados e Discussão

Na Figura 1 são observados os resultados obtidos com a análise de agrupamento hie-

rárquico realizado pelo método de Ward (1963), com base na distância Euclidiana Média,

e utilização do índice de Rand (1971) para determinação do número de grupos. Houve a

formação de seis grupos. O primeiro grupo foi formado pelos genótipos Brasília e Cambadi-

nha BRS Guaíra e; o segundo pelo genótipo Curvelinha; o terceiro pelos genótipos Engana

Ladrão e Trouxinha; o quarto pelo genótipo Dourado; o quinto pelo genótipo Amansa Burro

e o sexto grupo pelos genótipos Aramaris e Gema de Ovo.

Figura 1: Dendograma de dissimilaridade genética dos genótipos de mandioca.

Na tabela 3 encontram-se os valores médios de toneladas de MS de raízes por hectare,

teores de PB, FDN, FDA, amido e DIVMS dos grupos formados pelo agrupamento.
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O grupo III apresentou maior (p<0,05) produção de t MS/ha de raízes de mandioca,

sendo o grupo II intermediário, e os grupos I, IV, V e VI os de menor produção. Os re-

sultados desse experimento mostram o potencial de produção do grupo Engana Ladrão e

Trouxinha na região Semiárida Nordestina, onde também anteriormente Silva et al. (2009)

avaliaram a produtividade de raiz no Piauí e observaram os maiores rendimentos, para os

dos genótipos Engana Ladrão e Do Céu.

O teor de PB foi semelhante (p>0,05) entre os grupos. Os valores encontrados no pre-

sente trabalho estão de acordo com os resultados citados na literatura (BUITRAGO, 1990;

ROSTAGNO et al., 2005; SMET et al., 1995; VALADARES FILHO et al., 2006; SANTOS

SILVA et al., 2012), onde observam-se que as raízes de mandioca possuem baixos teores

de proteína bruta. Segundo Van Soest (1994), a dieta do animal deve conter no mínimo

7% PB para que não haja alterações na fermentação ruminal e redução do consumo de

matéria seca. Dessa forma, o emprego de raiz de mandioca pressupõe o ajuste da con-

centração de proteína, que será maior ou menor de acordo com os outros componentes

da dieta e a exigência do animal.

Em relação aos teores de FDN e FDA, os grupos IV e VI apresentaram maior (p<0,05)

teor de FDN, sendo o grupo V intermediário, e os grupos I, II, e III os de menores teores. Os

grupos IV e V apresentaram maior (p<0,05) teor de FDA, sendo o grupo VI intermediário, e

os grupos I, II, e III os de menores teores. Conforme Buitrago (1990) a casca, representa

de 15 a 20% do peso total da raiz, e está concentra a maior parte da fibra, provavelmente

os grupos de maior teor de fibra são os que possuem maior proporção de casca na raiz.

Os grupos I e V apresentaram maior (p<0,05) teor de amido, sendo os grupos II, III e

VI intermediários, e o grupo IV o de menor teor. O genótipo Amansa Burro (grupo V) já é

relatado na literatura como genótipo de alto teor de amido (BORGES et al., 2002).

Os grupos I e III apresentaram maior (p<0,05) DIVMS, seguido do grupo II; depois os

grupos IV e VI e por último o grupo V. Os resultados obtidos estão de acordo a estudos

anteriores, a qual cita que o aumento dos componentes da parede celular reduz sua de-

gradabilidade pelos ruminantes (HATFIELD, 1993; JUNG e DEETZ, 1993; BURNS et al.,

1997; DESCHAMPS, 1999; ALVES de BRITO et al., 1999; ALVES de BRITO et al., 2003),

comprovação está obtida através da correlação entre DIVMS e FDA, onde o aumento do

teor de fibra leva a diminuição da DIVMS. Entretanto não houve influencia no teor de amido

sobre a DIVMS (Tabela 4).
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Tabela 4: Correlação entre digestibilidade in vitro da matéria seca (DIVMS) com amido,

fibra em detergente neutro (FDN) e fibra em detergente ácido (FDA).

Variável AMIDO FDN FDA

DIVMS ns* -0.55** -0.77**

* ns = não significativo, ** (p<0,01).

Portanto, o grupo III foi eleito para prosseguir com as análises, pois apresentou maior

(PMS) produção de matéria seca t/ha, menores teores de FDN, FDA e maior DIVMS.

Na Tabela 5 observam-se as estimativas dos parâmetros dos modelos obtidos pelo

método de Gauss-Newton e dos avaliadores de qualidade de ajuste R2, QMR, AIC e BIC

e na Figura 2 a representação gráfica dos modelos para os genótipos Engana Ladrão e

Trouxinha.

Tabela 5: Estimativas dos parâmetros e avaliadores de qualidade de acordo com os mo-

delos estudados e genótipos avaliados.

Estimativa dos parâmetros Avaliadores

Genótipo Modelos α̂1 β̂ k̂1 α̂2 k̂2 λ̂ R2 QMR AIC BIC

Gompertz 353.7 4.21 0.22 - - - 0.993 109.8 117.7 120.5

Logístico 349.4 15.21 0.33 - - - 0.984 255.4 130.4 133.2

Engana L. Brody 366.3 1.27 0.12 - - - 0.988 185.1 125.5 128.4

Von Bert. 356.4 0.94 0.18 - - - 0.995 80.7 113.1 115.9

Logístico B. 237.6 - 0.14 126.4 0.0395 3.45 0.999 12.7 86.64 90.9

Gompertz 352.9 3.68 0.21 - - - 0.995 70.2 110.9 113.8

Logístico 348.0 12.15 0.31 - - - 0.987 179.1 125.0 127.9

Trouxinha Brody 363.7 1.24 0.12 - - - 0.991 129.9 120.2 123.1

Von Bert. 355.5 0.85 0.18 - - - 0.996 51.8 106.4 109.3

Logístico B. 257.3 - 0.12 105.4 0.0352 2.65 0.999 11.6 85.2 89.4
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Figura 2: Representação gráfica do ajuste dos modelos estudados para os genótipos.

As estimativas dos parâmetros em cada modelo (Tabela 5), foram todas significativas

(p<0,05), ou seja, os dados de produção acumulada de gases em ambos os genótipos se

ajustaram a todos os modelos estudados.

Entretanto, critérios para selecionar a melhor função que estime a produção acumulada

de gases tem sido utilizado (MELLO, 2008). Para comparar a qualidade de ajuste dos

modelos (Tabela 5) foram utilizados o R2, QMR, AIC e BIC.

O melhor modelo ajustado para ambos os genótipos foi o Logístico Bicompartimental

seguido do modelo de Von Bertalanffy, Gompertz, Brody e Logístico, pois esse apresentou

o maior R2 e menores valores para QMR, AIC e BIC. Esses resultados estão de acordo a

Schofield et al. (1994); Groot et al. (1996); Pell et al. (2000); Fondevila e Barrios (2001) que

observaram que os modelos multicompartimentais ajustados, feitos com grande número de

leituras e leituras mais frequentes na fase inicial de produção de gases apresentam maior

qualidade de ajuste que os modelos baseados em cinética de primeira ordem.

Assim, para comparação entre a cinética de fermentação ruminal entre os genótipos

foi utilizado o modelo logístico bicompartimental de Schofield et al. (1994).

O teste de verossimilhança de igualdade de parâmetros aplicado ao modelo Logístico

Bicompartimental para as seis hipóteses formuladas encontram-se na Tabela 6.
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Tabela 6: Teste de identidade de modelos.

Hipóteses P(χ2
tab. > χ2

calc.) Engana Ladrão Trouxinha

H1
0 0.0006* Vt� Vt	

H2
0 0.08 237.6 257.3

H3
0 0.20 0.14 0.12

H4
0 0.00002* 3.45 2.65

H5
0 0.12 126.4 105.4

H6
0 0.004* 0.0395 0.0352

* Significativo; � Vt= 237.6/1+e[2-4*0.14(t-3.45)] + 126.4/1+e[2-4*0.0395(t-3.45)]; 	 Vt= 257.3/1+e[2-4*0.12(t-2.65)] + 105.4/1+e[2-

4*0.0352(t-2.65)] .

Comparando-se as curvas dos genótipos Engana Ladrão e Trouxinha, verificou-se que

houve diferença significativa (p<0,05). As curvas não são idênticas, sugerindo que duas

curvas são necessárias para os genótipos, uma para Engana Ladrão e outra para Trouxi-

nha, fazendo-se necessário a comparação entre os parâmetros de cada modelo entre os

genótipos.

O α1 - volume de gases produzido pela degradação da fração A+B1 do sistema Cornell

(CNF), ou seja, açúcares solúveis prontamente degradados (fração A) e a fração B1 que

são os carboidratos não-fibrosos (amido e pectina), e sua taxa de degradação K1 foram

semelhantes (p>0,05) entre os genótipos. Os altos valores de volume de gás produzido e

taxas de produção de gases observados nesse ensaio são muito importantes, pois a utiliza-

ção de fontes de amido de elevada degradabilidade aumentam a capacidade fermentativa

do rúmen, com aumento de síntese de proteína microbiana e produção de ácidos graxos

voláteis, permitindo assim economia no metabolismo energético hospedeiro com ganhos

em produção (HUNTINGTON, 1994).

A fase de latência (λ) foi superior no Engana Ladrão quando comparado ao genó-

tipo Trouxinha. Provavelmente características físico-químicas do genótipo Engana Ladrão

dificultaram os processos de adesão e colonização do substrato pelos microrganismo rumi-

nais, e consequentemente aumentaram o período de latência (λ) desse genótipo quando

comparado ao genótipo Trouxinha.

O α2, volume de gases produzido pela degradação da fração B2 do sistema Cornell

(CF), ou seja, os carboidratos fibrosos, celulose e hemicelulose, foram semelhantes entre

os genótipos. Entretanto o K2 foi superior para o genótipo Engana Ladrão. Os baixos volu-
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mes de gases obtidos com esse genótipos para essa fração provavelmente estão ligados

aos pequenos teores desse substratos FDN e FDA (Tabela 3) observado nesses materiais.

Porém, a maior taxa observada pelo genótipo Engana Ladrão significa menor permanência

no rúmen e maior consumo por parte dos animais para essas frações dos alimentos.
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5 Conclusões

• O modelo Logístico Bicompartimental apresenta ajuste superior e, portanto, deve ser

utilizado para descrição de curvas acumulativa de produção de gases em mandioca.

• O genótipo Engana Ladrão destaca-se nutricionalmente entre os genótipos avalia-

dos, sendo considerado o de melhor valor nutricional para alimentação de ruminan-

tes.
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