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Um fator importante na cultura da soja é a qualidade de 
sementes, definida pelos parâmetros genéticos, físicos, 
fisiológicos e sanitários. A variabilidade de ambientes no 
Brasil pode alterar o comportamento da cultura da soja, 
afetando a quantidade e a qualidade dos grãos colhidos. 
Atrelado a todas as variáveis citadas anteriormente está 
a armazenagem, que tanto pode retardar, quanto ante-
cipar os processos deteriorativos da semente. Dentre os 
elementos climáticos, a temperatura é um dos fatores 
que mais interfere na composição química dos grãos. 
Variações ambientais que ocorram em qualquer uma 
das etapas de formação da semente podem impedir que 
a proteína seja corretamente formada, interrompendo o 
processo e favorecendo a síntese de óleo e outros com-
postos. De modo geral, o déficit hídrico associado às altas 
temperaturas favorece a síntese de óleo em detrimento à 
proteína nos grãos de soja. Essas variações nos locais de  
cultivo promovem alterações bioquímicas que podem 
afetar o período de Shelf Life das sementes de soja. O 
objetivo do presente trabalho foi verificar por meio da 
análise de envelhecimento acelerado o período de Shelf 
Life de 28 cultivares de soja cultivadas em dois distintos 
ambientes, inverno de 2018 em Formoso do Araguaia 
– TO, e na safra 2018/19 em Guarapuava – PR (GUA), 
bem como, identificar qual local de produção promove 
maior período de Shelf Life nas cultivares testadas após 
120 dias de armazenamento. Os genótipos avaliados 
foram: M5917IPRO, BMXPONTAIPRO, M5730IPRO, 
BMXGARRAIPRO, M5705IPRO, BMXRAIOIPRO, 
DM5958IPRO, BMXÍCONEIPRO, BMXELITEIPRO, 

AS3730IPRO, AS3610IPRO, BMXLANÇAIPRO, 
M6210IPRO, NS5959IPRO, NS6909IPRO, NS7709I-
PRO, M6410IPRO, NS6906IPRO, NS6006IPRO, 
NA5909RG, M5838IPRO, P95R51IPRO, NS5445IPRO, 
NS6601IPRO, NS7300IPRO, M5947IPRO, NS6828I-
PRO e TMG7062IPRO. O delineamento experimental 
utilizado foi de blocos ao acaso com três repetições. A 
colheita foi realizada em estádio de maturação fisiológica 
(R8) com correção para 13% de umidade. O teste de en-
velhecimento acelerado (EA) para identificação do vigor 
utilizadas 200 sementes por repetição, e cada amostra 
será subdividida em quatro subamostras de 50 semen-
tes. Foram utilizadas caixas de poliestireno transparente 
com tampa (gerbox), contendo 40 ml de água destilada. 
Sobre os recipientes foi utilizada uma tela de 2mm para 
a sustentação das sementes. As caixas foram mantidas à 
temperatura de 41 ºC por 48 horas. Após esse período, 
as sementes foram colocadas para germinar. O local de 
armazenamento foi à sombra em barracão protegido de 
umidade sem controle de temperatura. Logo após o pe-
ríodo de colheita, observou-se que o vigor médio obtido 
das cultivares produzidas em Guarapuava-PR e Formoso 
do Araguaia-TO foram 92,77% e 92,65% respectivamen-
te e, após 120 dias de armazenamento, o vigor médio 
observado foi de 80,00% e 65,15% respectivamente. Esse 
resultado demonstra a variação no vigor com maior pe-
ríodo de Shelf Life para as sementes produzidas na locali-
dade de Guarapuava-PR.
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Em programas de melhoramento, é primordial a ma-
nutenção da variabilidade genética de plantas, como 
forma de prevenir a erosão genética. A conservação in 
vitro de germoplasma pode solucionar esse problema, 
porém ajustes devem ser realizados a fim de promo-
ver uma redução nas taxas de crescimento das plan-
tas, que demandam constante manutenção e tornam a 
atividade dispendiosa. Dessa forma, este trabalho teve 
como objetivo avaliar a ação de concentrações de Pa-
clobutrazol® (PBZ) em variedades de Manihot esculenta 
Crantz, a fim de aprimorar seu protocolo de conserva-
ção in vitro sob condições de crescimento mínimo. O 
experimento foi conduzido no Laboratório de Cultura 
de Tecidos da Embrapa Mandioca e Fruticultura, em 
delineamento inteiramente casualizado e esquema fa-
torial 5 x 5, sendo cinco genótipos (BGM 2041, BGM 
0264, BGM 2017, TME 14 e 98 180-06) e cinco dosa-
gens de PBZ (0,0 mg L; 0,1 mg L; 0,2 mg L; 0,3 mg L e 
0,4 mg L-1), com 15 repetições. Miniestacas com 1 cm 
de comprimento foram introduzidas em tubos de en-
saio contendo 10 mL do meio de cultura MS acrescido 
das doses de PBZ e cultivadas por 120 dias em sala de 
crescimento, sob temperatura de 27 ± 1°C, fotoperío-
do de 16 horas e intensidade luminosa de 30 µmol m-2 

s-1. Foram avaliadas as variáveis altura da planta (AP, 
cm), número de folhas vivas (NFV), número de folhas 
senescentes (NFS), número de miniestacas (NME), 
número de brotos (NB), massas frescas de parte aérea 

(MFPA, mg) e de raízes (MFR, mg) e massas secas de 
parte aérea (MSPA, mg) e de raízes (MSR, mg). Todas 
as variáveis apresentaram comportamento altamente 
significativo para a interação entre os fatores. Para AP, 
o menor valor foi obtido nas doses de PBZ de 0,21 mg 
L-1 para TME 14 (9,12 cm). O maior valor para NFV foi 
alcançado na concentração de 0,13 mg L-1 para BGM 98 
180-06 (2,25). Para NFS, foi observada a menor média 
na dose de 0,4 mg L-1 do PBZ para BGM 0264 (5,25). 
Quanto ao NME, o genótipo 98 180-06 foi o mais ex-
pressivo, atingindo o valor de 12,14 em 0,1 mg L-1 de 
Paclobutrazol. Os melhores índices em NB foram regis-
trados na ausência de PBZ, destacando-se o BGM 0264 
(5,33). Para MFPA e MSPA, o genótipo 98 180-06 pro-
duziu os maiores valores na concentração de 0,09 mg 
L-1 de PBZ (881,2 mg), enquanto que para MFR e MSR 
destacou-se o BGM 2017 na concentração de 0,23 mg 
L-1 do regulador (579,27 mg). Os resultados evidenciam 
grande dependência do genótipo com a concentração 
do PBZ, contudo as doses entre 0,20 mg L-1 e 0,40 mg 
L-1 mostraram-se mais eficazes na conservação in vitro 
de M. esculenta, preservando a viabilidade das plantas.
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Em variedades cítricas altamente poliembriônicas, a 
maturação da semente leva à perda da capacidade ger-
minativa do embrião zigótico, dificultando o melhora-
mento genético. Nesse sentido, o cultivo de embriões 
imaturos pode permitir o resgate do indivíduo zigótico 
mediante adequação de protocolos. Assim, este traba-
lho teve como objetivo determinar a concentração de 
ácido giberélico (AG3) e o estágio de desenvolvimento 
do embrião que proporcione os melhores resultados no 
crescimento in vitro de embriões imaturos da tangeri-
neira ‘Cleópatra’ (Citrus reshni hort. ex Tanaka). O tra-
balho foi conduzido no Laboratório de Cultura de Teci-
dos da Embrapa Mandioca e Fruticultura, em Cruz das 
Almas, Bahia. Foram coletados frutos da tangerineira 
‘Cleópatra’ com diâmetros entre 20 mm e 40 mm, sen-
do os embriões excisados das sementes e introduzidos 
nos meios MS, para o primeiro experimento, e WPM, 
para o segundo experimento. Ambos foram montados 
em delineamento inteiramente casualizado, em esque-
ma fatorial 4 x 5, correspondendo a quatro estágios de 
desenvolvimento dos embriões (<1,0 mm; 1,0 mm - 1,9 
mm; 2,0 mm - 2,9 mm; >2,9 mm) e cinco concentra-
ções de AG3 (0 mg L-1; 0,1 mg L-1; 0,4 mg L-1; 0,7 mg 
L-1 e 1,0 mg L-1), com 10 repetições. Após 30 dias de 
cultivo, procedeu-se a primeira avaliação e o subcultivo 
das plântulas, nos mesmos meios de cultura, sem a adi-
ção do AG3 por 9 meses. Foram avaliadas as variáveis 
altura de parte aérea (cm), número de folhas verdes e 
senescentes, número de miniestacas e de raízes. Os da-

dos obtidos foram analisados no programa estatístico 
R. No primeiro experimento, nos meios MS e WPM, as 
maiores médias ocorreram no tamanho >2,9 mm. No 
meio MS a dose ótima de AG3 para altura de parte aé-
rea foi de 0,73 mg L-1, já na ausência do fitorregulador 
ocorreu a maior formação de folhas verdes, em todos 
os tamanhos dos embriões. No meio WPM, conside-
rando-se essas duas variáveis e o tamanho de embriões 
de 1,0 mm - 1,9 mm, os melhores resultados ocorreram 
na ausência de AG3, já para o número de folhas verdes 
das plântulas oriundas dos embriões >2,9 mm, a dose 
ótima foi de 0,43 mg L-1. O número de raízes foi signi-
ficativo apenas em meio WPM, apresentando para os 
embriões <1,0 mm as menores médias na ausência e na 
dose de 0,4 mg L-1 do AG3. No segundo experimento, 
as plantas oriundas do meio MS não sobreviveram. No 
meio WPM, as plantas originadas dos embriões >2,9 
mm geraram as maiores médias na altura de parte aérea 
e número de miniestacas. Desta forma, no crescimento 
in vitro de embriões imaturos de tangerineira ‘Cleópa-
tra’ os melhores resultados foram em meio WPM sem a 
adição de AG3. O tamanho >2,9 mm favoreceu maiores 
médias de desenvolvimento dos embriões. 
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A maioria das espécies com potencial econômico 
do bioma Cerrado é explorada de forma extrativista 
e possuem poucas tecnologias difundidas para sua 
propagação e conservação. Dentre estas espécies en-
contra-se a Eugenia klotzschiana Berg., conhecida 
popularmente como pêra-do-cerrado, pêra-do-cam-
po ou cabacinha-do-campo. É uma espécie frutífera, 
pertencente à família Myrtaceae que possui alto valor 
nutricional em seus frutos, que podem ser aprovei-
tados em sucos, sorvetes e geleias, além do potencial 
efeito ornamental da planta. Sua propagação é realiza-
da principalmente por sementes, que apresenta taxas 
de germinação variável entre 70 a 90%. Porém devido 
à dificuldade de encontrar a espécie em ambiente na-
tural e realizar a coleta dos frutos, torna-se necessário 
a avaliação de alternativas para a propagação da es-
pécie, tais como a propagação vegetativa por meio da 
estaquia. Assim, o objetivo deste trabalho foi avaliar 
o efeito de diferentes doses de ácido indolbutírico na 
formação de raízes adventícias em estacas de E. Klotz
chiana. O material foi coletado no período matutino 
e transportado para o laboratório de Horticultura da 
Universidade Federal de Goiás. As estacas foram pre-
paradas realizando-se corte em bisel em sua base e fo-
ram deixadas apenas um par de folhas reduzidas. Em 
seguida foram submetidas aos seguintes tratamentos: 
0; 1000; 2000; 3000 e 4000 mg L-1 de ácido indolbu-
tírico (AIB). Após o preparo, o material foi inserido 

em tubetes (280 cm³) contendo o substrato comercial 
Carolina® e encaminhados para estufa com sistema 
de nebulização intermitente. O delineamento expe-
rimental utilizado foi inteiramente casualizado, com 
4 repetições e 4 estacas por parcela. As avaliações fo-
ram realizadas mensalmente mensurando as seguintes 
variáveis: porcentagem de estacas sobreviventes, com 
folhas persistentes, brotações e calos. Aos 60 dias ob-
servou-se que o maior valor de estacas sobreviventes 
e persistência das folhas foi obtido para a testemunha 
em que não ocorreu a aplicação de AIB, sendo os valo-
res de 87,5% e 56,5%, respectivamente. Constatou-se 
que o aumento das doses de AIB acarretou menor taxa 
de sobrevivência das estacas e que para o tratamento 
5 (4000 mg L-1) 100% das estacas não sobreviveram. A 
aplicação de AIB acelera a senescência foliar e diminui 
a taxa de sobrevivência das estacas.

Palavras-chave: Myrtaceae; Eugenia klotzchiana; 
AIB; estaquia.
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Programas de melhoramento genético de soja têm 
como objetivo principal o desenvolvimento de culti-
vares altamente produtivas, com ampla adaptabilidade 
e estabilidade a diferentes ambientes de cultivo.  Con-
tudo, a interação genótipo x ambiente (GxA) interfere 
diretamente no trabalho do melhorista, dificultando a 
seleção de genótipos superiores. Desta forma, o obje-
tivo do presente trabalho foi avaliar a adaptabilidade 
e estabilidade de cultivares de soja com vistas a reco-
mendação de cultivares adaptadas a ambientes especí-
ficos de cultivo. O experimento foi conduzido na safra 
2018/19 em quatro locais: Abelardo Luz – SC (ABL), 
Guarapuava – PR (GUA), Medianeira – PR (MED) 
e Realeza – PR (REA). Os genótipos avaliados fo-
ram: M5917IPRO, BMXPONTAIPRO, M5730IPRO, 
BMXGARRAIPRO, M5705IPRO, BMXRAIOIPRO, 
DM5958IPRO, BMXÍCONEIPRO, BMXELITEIPRO, 
AS3730IPRO, AS3610IPRO, BMXLANÇAIPRO, 
M6210IPRO, NS5959IPRO, NS6909IPRO, NS7709I-
PRO, M6410IPRO, NS6906IPRO, NS6006IPRO, 
NA5909RG, M5838IPRO, P95R51IPRO, NS5445IPRO, 
NS6601IPRO, NS7300IPRO, M5947IPRO, NS6828I-
PRO e TMG7062IPRO. O delineamento experimental 
utilizado foi de blocos ao acaso com três repetições. As 
unidades experimentais foram compostas por quatro 
fileiras de cinco metros. No estádio de maturação R8, 
as duas fileiras centrais foram colhidas, trilhadas, cor-
rigidas para 13% de umidade e pesadas para obtenção 
do rendimento de grãos (RG) em kg ha-1. As análises 
de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas no 

software GGe Biplot. A cultivar TMG7062 IPRO apre-
sentou o maior rendimento, além de maior estabilida-
de. A cultivar BMXGARRA IPRO também apresentou 
valores de rendimento acima da média geral, seguidas 
pelas cultivares M5705 IPRO, BMXÍCONE IPRO e 
M5730 IPRO que tiveram um rendimento próximo à 
média geral. Já a cultivar NS6906 IPRO obteve o me-
nor rendimento médio. A cultivar AS3730 IPRO apre-
sentou a maior instabilidade. Na análise de “with won 
where” (quem venceu onde), o polígono formado foi 
dividido em sete setores: A, B, C, D, E, F e G. O setor A 
foi composto pelas localidades de ABL e GUA, onde a 
cultivar TMG7062 IPRO apresentou-se maior média, 
concomitantemente com a M5705 IPRO. No setor B, 
composto pelo local de RLZ o genótipo M5730 IPRO 
apresentou-se no vértice do setor, apresentando maior 
média. No setor C onde se encontra o ambiente MED, 
a cultivar BMXGARRA IPRO apresentou maior mé-
dia juntamente com as cultivares BMXPONTA IPRO, 
BMXÍCONE IPRO e NS6601 IPRO. As demais culti-
vares se encontram dentro dos setores D, E, F e G que 
não possuem nenhum ambiente contido nestes. Essas 
cultivares são aquelas que se mostraram desfavoráveis 
para o conjunto de ambientes analisados. A cultivar 
TMG7062 IPRO apresentou a maior média produtiva 
além de ampla adaptabilidade e estabilidade ao conjun-
to de ambientes avaliados. 
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O grão de soja (Glicyne max (L.) Merrill) contém ele-
vadas concentrações médias de óleo (20%) e proteína 
(40%), sendo assim matéria prima de diversos produtos 
como rações, óleos, biocombustíveis, entre outros. O 
rendimento de óleo e proteína impacta diretamente na 
fabricação destes produtos em quantidade e qualidade. 
Contudo, a composição química do grão de soja apre-
senta variações quando cultivada em diferentes ambien-
tes, impactando diretamente no rendimento industrial. 
Caracterizar os efeitos da interação genótipo x ambiente 
(GxA), pode auxiliar os programas de melhoramento 
no direcionamento de cultivares adaptadas a ambientes 
específicos, bem como, identificar cultivares com ampla 
adaptabilidade e estabilidade, possibilitando assim me-
lhores resultados no rendimento industrial. O objetivo 
do presente trabalho foi verificar a ocorrência da intera-
ção GxA para composição química de sementes de soja 
cultivadas em distintos ambientes, bem como, identi-
ficar quais cultivares possuem ampla adaptabilidade e 
estabilidade quanto ao rendimento de óleo e proteína. O 
experimento foi conduzido na safra 2018/19 em quatro 
locais de cultivo: Abelardo Luz – SC (ABL), Guarapua-
va – PR (GUA), Medianeira – PR (MED) e Realeza – 
PR (REA). Os genótipos avaliados foram: M5917IPRO, 
BMXPONTAIPRO, M5730IPRO, BMXGARRAIPRO, 
M5705IPRO, BMXRAIOIPRO, DM5958IPRO, BMXÍ-
CONEIPRO, BMXLITEIPRO, AS3730IPRO, AS3610I-
PRO, BMXLANÇAIPRO, M6210IPRO, NS5959I-
PRO, NS6909IPRO, NS7709IPRO, M6410IPRO, 
NS6906IPRO, NS6006IPRO, NA5909RG, M5838IPRO, 
P95R51IPRO, NS5445IPRO, NS6601IPRO, NS7300I-
PRO, M5947IPRO, NS6828IPRO e TMG7062IPRO. O 
delineamento experimental utilizado foi de blocos ao 

acaso com três repetições. A colheita foi realizada em 
estádio de maturação fisiológica (R8) com correção para 
13% de umidade. A porcentagem de óleo e proteína fo-
ram realizadas em equipamento NIR – Near Infrared 
Reflectance. O rendimento de óleo e proteína (kg ha-¹) 
foram encontrados por meio da multiplicação do teor 
encontrado nas sementes x rendimento de grãos. Para 
rendimento de óleo, a cultivar BMXGARRA IPRO teve 
o maior rendimento médio, contudo apresentou alta 
instabilidade. Todavia, a cultivar TMG7062 IPRO, além 
de apresentar rendimento de óleo acima da média geral, 
apresentou boa estabilidade. As cultivares BMXÍCONE 
IPRO, M5705 IPRO e M5730 IPRO também apresen-
taram rendimento de óleo próximos a média geral. Já a 
cultivar NS6906 IPRO apresentou o pior rendimento de 
óleo. Para o caractere rendimento de proteína, as culti-
vares TMG 7062 IPRO, BMXGARRA IPRO e BMXÍ-
CONE IPRO apresentaram rendimento acima da média 
geral, com destaque para TMG7062 IPRO, que além 
de possuir maior rendimento médio de proteína, apre-
sentou boa estabilidade. O menor rendimento médio 
foi da cultivar NS6906 IPRO. A cultivar AS3730 IPRO 
apresentou a maior instabilidade. Já a NS5959 IPRO a 
maior estabilidade, contudo seu rendimento de proteína 
não foi satisfatório. A composição química das semen-
tes dos genótipos de soja avaliados foi influenciada pelo 
ambiente de cultivo. A cultivar TMG7062 IPRO apre-
sentou boa adaptabilidade e estabilidade nos ambientes 
avaliados, possuindo as maiores médias produtivas de 
óleo e proteína.
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Na fase final de programas de melhoramento de trigo, 
a ocorrência da interação entre genótipo e ambiente 
(G x A) tem grande relevância na recomendação de 
genótipos. É essencial identificar genótipos com alta 
adaptabilidade e estabilidade fenotípica. O objetivo 
deste trabalho foi selecionar, por meio da metodolo-
gia de Lin e Binns modificada por Carneiro, linhagens 
de trigo com maior adaptabilidade e estabilidade para 
produção de grãos em ambientes gerais, ambientes fa-
voráveis e ambientes desfavoráveis. Neste trabalho, fo-
ram usados dados de produtividade de grãos oriundos 
de três ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU) de 
trigo realizados nos municípios de Rio Paranaíba-MG 
(2018 e 2019) e Viçosa-MG (2019). Foram utilizadas 
26 linhagens de trigo tropical desenvolvidas pelo Pro-
grama Trigo da Universidade Federal de Viçosa (UFV) 
e duas cultivares recomendadas para a região Central 
do Brasil. Os experimentos foram conduzidos em deli-
neamento blocos ao acaso, com três repetições, sendo 
as parcelas constituídas de cinco linhas com 5 m, es-
paçadas em 0,20 m e com densidade de 350 sementes 
por m². Os tratos culturais foram realizados seguindo 
as recomendações técnicas do cultivo de trigo para a 
região, adotando-se os mesmos procedimentos para os 
três ambientes. Após a avaliação da produtividade de 
grãos (kg ha-1), os dados foram submetidos a análise de 
variância individual e conjunta, posteriormente reali-
zou-se a decomposição da interação G x A em partes 
simples e complexa. Após a identificação de interação 
predominantemente complexa, estimou-se os parâ-
metros de adaptabilidade e estabilidade pelo método 

de Lin e Binns e prosseguiu-se com a decomposição 
do modelo para o agrupamento dos genótipos em 
ambientes favoráveis e desfavoráveis de acordo com 
a metodologia de Carneiro. A seleção de genótipos a 
serem recomendados para cultivo na região Central do 
Brasil foi feita com base nos valores de Pi geral, que 
é estimativa da medida de adaptabilidade e estabilida-
de de comportamento do genótipo, este parâmetro foi 
desmembrado em Pi para ambientes desfavoráveis e Pi 
para ambientes favoráveis ao cultivo do trigo. Quanto 
menor o valor do parâmetro Pi maior serão a adapta-
bilidade e estabilidade do genótipo para produtividade 
de grãos. As médias de Pi, Pi favorável e Pi desfavo-
rável de todos os genótipos avaliados foram respecti-
vamente 884308,6839; 1110935,647 e 770995,2021. As 
linhagens que serão recomendadas para cultivo em 
ambiente geral, ambiente favorável e ambiente desfavo-
rável na região centro sul do Brasil são VI 14194 (Pi = 
148426,08), VI 141045 (Pi favorável = 0) e VI 14026 (Pi 
desfavorável = 64664,32) respectivamente. Por meio da 
metodologia de Lin e Binns modificada por Carneiro, 
serão recomendadas linhagens com menor valor de Pi 
por expressarem comportamento mais similar ao do 
genótipo hipotético ideal, além de se levar em consi-
deração a similaridade das condições edafoclimáticas 
dos locais, bem como a precisão de cada experimento.

Palavras-chave: melhoramento de trigo; Lin e Binns; 
interação genótipo x ambiente.
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A ocorrência de interação genótipo × ambiente do 
tipo complexa torna necessário o uso de metodologias 
para avaliação e recomendação de genótipos com alta 
produtividade e ampla adaptabilidade e estabilidade 
em trigo. Para tanto, o objetivo deste trabalho foi se-
lecionar linhagens de trigo com ampla adaptabilidade 
e estabilidade em regiões de clima tropical através da 
média harmônica da performance relativa dos valores 
genotípicos (MHPRVG). Três ensaios foram condu-
zidos nos munícipios de Rio Paranaíba, MG e Viçosa, 
MG, nos anos de 2018 e 2019. Foram utilizadas 26 li-
nhagens de trigo tropical desenvolvidas pelo Progra-
ma Trigo da Universidade Federal de Viçosa (UFV) e 
duas cultivares recomendadas para a região Central do 
Brasil. Os experimentos foram conduzidos em delinea-
mento de blocos ao acaso, com três repetições, sendo 
as parcelas constituídas de cinco linhas com cinco m, 
espaçadas 0,20 m e com densidade de 350 sementes 
m-2. Os tratos culturais foram realizados seguindo as 
recomendações técnicas do cultivo de trigo para a re-
gião, adotando-se os mesmos procedimentos para os 
três ambientes. Após a avaliação da produtividade de 
grãos (kg ha-1), os dados foram submetidos a análise de 
variância individual e conjunta, posteriormente reali-
zou-se a decomposição da interação G x A em partes 
simples e complexa. Após a identificação de interação 
predominantemente complexa, estimou-se os valores 
genotípicos de produtividade das linhagens via meto-

dologia REML/BLUP e procedeu-se com a análise de 
adaptabilidade e estabilidade pelo método MHPRVG 
no software Selegen, conforme o modelo 54. Pela análi-
se de variância individual houve diferença significativa 
(p<0.05) para produtividade das 28 linhagens avaliadas 
nos três ambientes. No resultado da análise de variância 
conjunta houve diferença significativa (p<0.05) para o 
efeito da interação G × A, evidenciando o comporta-
mento diferencial dos genótipos em ambientes distin-
tos. A decomposição da interação genótipo × ambiente 
revelou a existência de interação complexa dos genóti-
pos nos três ambientes avaliados. Esse fato é explicado 
pelas baixas estimativas de correlação entre os ambien-
tes. As linhagens de melhor desempenho quanto aos 
valores genotípicos para estabilidade (MHVG) e adap-
tabilidade (PRGVG*MG) também foram as de melhor 
performance na análise conjunta da adaptabilidade e 
estabilidade dos valores genotípicos multiplicados pela 
média geral (MHPRVG*MG) (VI 14194, VI 14026, VI 
14127, VI 14197, BRS 264 e VI 14208). Estas linhagens 
serão selecionadas para ambientes tropicais de produ-
ção de trigo em virtude da alta produtividade e ampla 
adaptabilidade e estabilidade de produção de grãos.

Palavras-chave: Triticum aestivum L; REML/BLUP; 
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A avaliação da diversidade genética é uma etapa impor-
tante em um programa de melhoramento de trigo. A 
identificação de genótipos mais divergentes e com alta 
média para caracteres de interesse favorece a compo-
sição de blocos de cruzamentos, como os dialelos com 
maior possibilidade de sucesso para combinações favo-
ráveis de alta capacidade de combinação. Diante disso, 
os objetivos desse trabalho foram avaliar a diversidade 
genética entre 41 genótipos de trigo tropical para ca-
racteres agronômicos. O experimento foi conduzido no 
campo experimental da Universidade Federal de Viço-
sa - UFV, em Viçosa - MG, e semeado durante na safra 
de inverno 2019. Foi avaliado um conjunto com 41 ge-
nótipos de trigo tropical sob o delineamento de blocos 
casualizados, como três repetições. As parcelas foram 
constituídas de 5 m², com 0,20 m entre linhas e densi-
dade populacional de 350 sem m-2. Os caracteres ava-
liados foram: dias até a floração (DF, em dias), nota de 
doença (ND, através da escala de 1 a 5), altura da plan-
ta (AP, cm), altura de folha bandeira (AFB, cm), massa 
de espiga (ME, g), peso do hectolitro (PH, kg 100 L-1) e 
rendimento de grãos (RG kg ha-1). Os dados foram sub-
metidos a análise de deviance para verificar existência 
de variância genética entre os genótipos e para predição 
dos valores genotípicos (BLUP’s). Os valores genotípicos 
foram usados para o cálculo da distância genética dos 
genótipos por meio da Distância Euclidiana Média Pa-
dronizada. A matriz de distância (41 x 41) foi analisada 
por meio do método de Agrupamento por Otimização 
de Tocher. Os genótipos foram agrupados em três gru-

pos, sendo o maior grupo constituído por 34 genótipos, 
representado basicamente por linhagens desenvolvidas 
pelo Programa Trigo-UFV e pelas cultivares da Embra-
pa: BRS 254, BRS 264 e BRS 394. O segundo maior gru-
po foi constituído por 6 genótipos, 5 deles provenientes 
da empresa Biotrigo Genética e uma linhagem UFV 
(EPL 18161). O genótipo Tbio Aton não agrupou com 
nenhum outro genótipo, constituindo assim o terceiro 
e último grupo da análise. O genótipo Tbio Aton des-
taca-se pelo seu alto desempenho produtivo e quanto a 
sanidade foliar e de espigas. Os genótipos provenientes 
do grupo 2, embora não agruparam juntamente com o 
Tbio Aton, comportam-se de forma altamente similar, 
somente com valores genotípicos ligeiramente inferio-
res quanto a ND e RG. Já, o primeiro grupo consta com 
exemplares de ciclo precoce, menor altura de planta e 
produtividade de grãos satisfatória. A composição de 
um esquema dialélico visando a obtenção de linhagens 
de alta desempenho agronômico pode ser realizado por 
meio do cruzamento entre os genitores superiores do 
grupo 1 e 2 com o genitor do grupo 3. Os resultados do 
agrupamento de Tocher com valores de BLUPs demons-
tram pequena distância genética entre os genótipos.

Palavras-chave: modelos mistos; diversidade genética; 
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A Embrapa mantém os recursos genéticos do milho 
através do Banco Ativo de Germoplasma do Milho 
(BAG Milho), possuindo mais de 4000 acessos em sua 
coleção. O objetivo desse trabalho foi analisar a diversi-
dade genética de acessos do BAG Milho com grãos do 
tipo dentado e branco por meio dos dados de passaporte 
e caracterização. Utilizando dados da caracterização do 
BAG Milho foram selecionados 128 acessos com grãos 
brancos e dentados. Os dados de passaporte quantifi-
caram os acessos quanto sua origem: coletados, intro-
duzidos e melhorados; no caso de coletados, as regiões 
do Brasil onde ocorreram as coletas, os demais dados 
de passaporte foram usados para analisar esses grupos. 
Os seguintes descritores compõe os dados de caracte-
rização: número de dias para florescimento masculino 
(FM) e feminino (FF), número de ramificações no pen-
dão (RP), alturas de planta (AP) e espiga (AE), número 
de folhas acima da espiga (FA) e número de folhas total 
(FT), diâmetro do colmo (DC), nota de qualidade de 
espigas (NQ), comprimento (CE) e diâmetro (DE) de 
espigas, número de fileiras (NF) e de grãos por fileira 
(NG) por espiga, pesos de espiga (PE) e de grãos (PG), 
diâmetro do sabugo (DS) e peso de mil sementes (PM). 
Foram calculadas as médias destes caracteres para todo 
o grupo de acessos com grãos brancos e dentados, para 
os grupos coletados na região Sul do Brasil e nas de-
mais regiões, introduzidos e melhorados. Os dados de 
passaporte foram separados em três grupos de acordo 
com a origem: coletados no Brasil (73), introduzidos 
(42) e melhorados (13). No grupo dos introduzidos a 
maioria dos acessos foi coletada na região Sul do Brasil. 
As coletas nas demais regiões somam apenas 18 aces-
sos e não há acessos coletados na região Nordeste com 
grãos brancos e dentados. O grupo introduzido, pos-

sui a maioria dos acessos originária do México, apenas 
3 acessos africanos. Quanto aos acessos melhorados, 
observa-se que muitos acessos têm nomenclatura si-
milar aos introduzidos, o que sugere que estes acessos 
tenham sido introduzidos e depois melhorados. Desta-
cando os caracteres de importância em programas de 
melhoramento, o grupo de acessos coletados na região 
Sul tendem a apresentar menores números de espigas e 
de grãos, porém maiores pesos de 1000 sementes que 
a média geral e dos demais grupos. Os acessos melho-
rados tendem apresentar menores alturas de plantas 
e de espigas, de ramificações no pendão, espigas mais 
compridas, pesadas e de melhor qualidade, assim como 
maior número de fileiras de grãos e grãos por fileira 
nas espigas. Os resultados apresentados agregam valor 
ao BAG Milho, e se aplicam em programas de melho-
ramento voltados ao desenvolvimento do milho com 
grãos dentados e branco.
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O feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma le-
guminosa de grande importância nutricional e socioe-
conômica, de modo que a manutenção e o aumento 
da produtividade desse grão é essencial para o Brasil. 
Abordagens de ressequenciamento do genoma com-
pleto (Whole Genome Sequencing  - WGS) são uma ex-
celente alternativa para analisar todo genoma quando 
se tem disponível um genoma de referência, possibili-
tando identificar SNPs e variantes estruturais dentro e 
entre genótipos. Dessa forma, este trabalho teve como 
objetivo realizar o re-sequenciamento completo do 
genoma de variedades de feijão e identificar variantes 
moleculares de alta resolução com distribuição ampla 
e homogênea pelo genoma. O DNA genômico total foi 
obtido de amostras de tecido foliar de 11 variedades 
de feijão relevantes para o programa de melhoramen-
to de feijão e enviado para WGS na empresa Illumina 
(EUA). O sequenciamento foi realizado a partir de 
bibliotecas Nextera® DNA flex utilizando NovaSeq 
PE150. As sequências foram submetidas a análise de 
qualidade e remoção de regiões de baixa qualidade 
utilizando as ferramentas de bioinformática FastQC e 
Trimmomatic. Posteriormente foi realizado o alinha-
mento com o genoma de referência G2333, variedade 

Andina. A busca por variantes polimórficas foi feita 
utilizando o Genome Analysis Toolkit (GATK). Reve-
lou-se uma excelente qualidade de sequenciamento, 
inexistindo sequências de baixa qualidade. Obteve-se 
~6 milhões de sequências com tamanho médio de 151 
pb, totalizando ~906Gb de sequência. A cobertura 
média foi de 15x por rodada, e 180x por indivíduo. O 
alinhamento com o genoma de referência foi da or-
dem de 97,5%. A plataforma GATK identificou 11,5 
milhões de SNPs, com 1,8 transições por transversões, 
dos quais foram filtrados 236 mil de alta qualidade, 
amplamente distribuídos nos 11 cromossomos e fora 
de regiões repetitivas. A identificação de milhares de 
polimorfismos distribuídos em todo genoma é fun-
damental para realizar análises genômicas amplas em 
feijão e maior resolução em regiões-alvo favorece o 
desenvolvimento de ferramentas moleculares para se-
leção assistida por marcadores (SAM).
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A goiabeira (Psidiumguajava L.) pertence à família 
Myrtaceae e apresenta grande diversidade genética, 
sendo o seu fruto uma matéria-prima bastante re-
quisitada para fabricação de inúmeros produtos in-
dustrializados e para o consumo in natura. Entre as 
análises multivariadas, destaca-se a análise de compo-
nentes principais, como um método em que são obti-
das combinações lineares das variáveis originais e visa 
reduzir o número de variáveis a um número menor 
de índices (componentes principais) e que expliquem 
grande parte da variância das mesmas. O objetivo 
desse estudo foi verificar a variabilidade genética en-
tre genótipos de P.guajava L. de três cidades do leste 
maranhense (Coelho Neto, Duque Bacelar e Buriti), 
utilizando-se de caracteres morfoagronômicos, visan-
do identificar genótipos mais produtivos para o co-
mércio local e demonstrar diversidade para a região. 
A coleta do germoplasma foi realizada no período de 
janeiro a junho de 2020 e a caracterização foi realizada 
no laboratório de Ciências Biológicas da Universidade 
Estadual do Maranhão, campus Coelho Neto, tam-
bém no mesmo período. Foram analisados 18 genó-
tipos, sendo 12 da cidade de Buriti (G1, G2, G6, G7, 
G8, G9, G10, G11, G12, G13, G14 e G18), 2 de Coelho 
Neto (G3 e G4) e 4 de Duque Bacelar (G5, G15, G16 
e G17). Para cada genótipo foram coletados 10 frutos 
e 10 folhas adultas para a avaliação dos seguintes des-
critores: Peso do fruto (PDF), comprimento do fruto 
(CDF), largura do fruto (LDF), comprimento da folha 
(CDFol), largura da folha (LDFol) e comprimento do 
pecíolo (CDP). Para a obtenção da divergência gené-
tica, foi realizada análise de componentes principais 

com base em caracteres quantitativos, a partir do soft-
ware R. Foram acumulados 79,5% da variância nos 
dois primeiros componentes, o primeiro denominado 
componente de fruto e o segundo denominado com-
ponente foliar. Peso do fruto e largura da folha foram 
os caracteres que mais influenciaram o primeiro e se-
gundo componente, respectivamente. Os genótipos 
G4, G11 e G18 se agruparam em relação aos carac-
teres de produção (CDF, LDF e PDF), sendo os fru-
tos de G4 os que apresentaram melhor desempenho. 
Os genótipos G2, G9, G15 e G16 se agruparam por 
apresentarem os maiores valores para CDP, CDFol e 
LDFol, sendo G15 e G16, os genótipos com as médias 
superiores para esse componente. A dispersão gráfica 
revelou a existência de divergência entre os genótipos 
coletados na região leste do Maranhão, sendo G4 o 
genótipo mais produtivo e promissor como genitor 
em futuros estudos de melhoramento ou para a direta 
comercialização, seguido por G11 e G18 que também 
apresentaram alta produtividade de frutos.
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A espécie Cordia trichotoma é uma árvore nativa do 
Brasil conhecida popularmente como Louro-pardo ou 
Freijó. Essa ocorre do nordeste ao sul do país, abran-
gendo o bioma Mata Atlântica, Amazônia, Cerrado 
e Caatinga. A espécie tem alto potencial para plantios 
com fins econômicos, uma vez que sua madeira é de óti-
ma qualidade e seu tronco pode atingir de 40 a 90 cm 
de diâmetro. Além disso, o preço do metro cúbico da 
madeira serrada no mercado doméstico está entre 900 a 
1.200 dólares. Nesse sentido, visando o oferecimento de 
produtos madeireiros de C. trichotoma, o presente estu-
do objetivou estimar parâmetros genéticos e selecionar 
potenciais genitores e clones superiores para o caractere 
silvicultural diâmetro a altura do peito (DAP, cm). Para 
isso, as árvores foram avaliadas para forma do fuste e 
DAP aos 2,9 anos em um teste instalado no distrito de 
Trancoso nas áreas da empresa Symbiosis Investimentos 
e Participações S. A. Esse foi formado por 23 famílias, 
oriundas de diferentes munícipios dos estados do Es-
pírito Santo, Minas Gerais e Rio de Janeiro. O plantio 
foi realizado em delineamento estatístico de blocos ao 
acaso, sendo estabelecido 10 plantas por famílias em 
espaçamento de 4×4 m e uma única árvore na parcela. 
Os dados foram analisados via software Selegen. Após 
analise, os indivíduos pertencentes a diferentes famílias 
com efeitos genéticos aditivos positivos foram selecio-
nados de acordo com o valor genético (u+a), valor ge-
notípico (u+g) e forma do fuste ideal. A estimativa dos 
parâmetros mostrou para o caráter DAP, herdabilidade 
individual no sentido restritivo (h2a) igual a 0,45. A es-

timativa de h2a é classificada em: moderada, quando 
varia de 0,15 a 0,50. Logo, a variabilidade do teste é de 
magnitude moderada. O coeficiente de determinação 
dos efeitos de procedências (c2proc) revela valor de 0,20, 
indicando que existe variação entre as procedências. Os 
valores preditos para os ganhos genéticos (u+a) do ca-
ráter DAP na seleção dos potenciais genitores, revelam 
estimativas que variam de 25,82% a 37,79% para os dez 
potenciais genitores. O ganho do melhor genitor, o qual 
pertence a família 2, apresenta valor aditivo considerado 
de alta capacidade de transmitir seu mérito genético aos 
descendentes, sendo importante para programas de re-
combinação. Na seleção dos clones, os ganhos referentes 
ao valor genotípico (u+g) dos indivíduos para o caráter 
DAP mostram valores para os dez potenciais clones que 
variam de 36,60% a 47,07%. Esses indivíduos podem ser 
recomendados para propagação vegetativa, principal-
mente o primeiro classificado que pertence a família 10. 
Contudo, os parâmetros genéticos estimados eviden-
ciam variabilidade genética suficiente para a seleção de 
materiais no teste de progênies. Além disso, a seleção de 
potenciais genitores e clones mostra indivíduos com alto 
valor genético e genotípico para o caráter DAP concilia-
do a qualidade do fuste. 
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A palmeirinha-azul também conhecida como coco-da-
-pedra, Syagrus glaucescens Glaz. ex Becc. é uma pal-
meira endêmica e restrita aos campos rupestres da Serra 
do Espinhaço em Minas Gerais. A espécie considerada 
ameaçada de extinção foi inserida na Lista Vermelha 
da União Internacional para a Conservação da Nature-
za e dos Recursos Naturais (IUCN) em 1998.  O fator 
preponderante que contribui para a vulnerabilidade da 
palmeira é a intensa destruição do habitat decorrente 
da ocupação indiscriminada das atividades pecuária 
e mineradoras na região. O objetivo desse trabalho foi 
realizar um estudo de análise Discriminante utilizando 
6 descritores morfológicos da planta a fim de  estimar 
a variabilidade genética de duas populações previamen-
te definidas, procedentes dos municípios mineiros de 
Olhos D´Água (pop1) e Couto de Magalhães (pop2), 
respectivamente com 34 e 21 acessos . Os descritores 
morfológicos avaliados in situ foram: altura de planta 
(H), número de folhas por planta (NF), projeção diame-
tral da copa (PC), diâmetro da estirpe (DE), quantida-
de numérica de inflorescências (NI) e de cachos (NC). 
A análise Discriminante de Fisher apontou uma taxa 
de erro de 21.8% na classificação das duas populações 
que se distanciavam uma da outra aproximadamente 
90 km, sendo que 12 dos 55 genótipos avaliados  foram 
alocados fora da população original.O agrupamento de 
Tocher baseado na Distância Euclidiana Média obteve 
a formação de 8 grupos, a maior parte com presença de 

indivíduos de ambas as localidades:  o grupo I foi for-
mado por 20 indivíduos da pop 1 e 7 indivíduos da pop 
2, o grupo II foi composto por 4 indivíduos da pop 2 e 
6 indivíduos da pop 1, o grupo III alocou 2 indivíduos 
da pop 1 e 3 indivíduos da pop 2, o grupo IV permane-
ceu com seus 4 indivíduos da pop 2, o grupo IV com 5 
indivíduos da pop 1 e 1 indivíduo da pop 2, o grupo VI 
e o grupo VIII obteve apenas um indivíduo da pop 1 e 
o grupo VII um único indivíduos da pop 2. A formação 
de diversos grupos pelo método de Tocher associados 
com o elevado erro aparente na classificação das duas 
populações evidencia um possível fluxo de material ge-
nético entre ambas as populações. Esse fenômeno pode 
estar relacionado com zoocoria, uma vez que os frutos e 
as sementes fazem parte da dieta de roedores e aves. As-
sim, existe forte indício de grande diversidade genética 
entre os acessos avaliados, independente da procedên-
cia. Esta informação é extremamente importante para 
uma espécie que se encontra ameaçada de extinção pois 
há maior garantia de conservação de sua espécie. Traba-
lhos futuros de variabilidade genotípica podem ser rea-
lizados para validar a estimativa de diversidade genética 
encontrada.
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O milho (Zea Mays L.) apresenta qualidades nutricionais e 
alto valor energético, baixo teor de fibra, colheita mecaniza-
da facilitada e bom padrão de fermentação da silagem e es-
sas qualidades fazem do milho um destaque entre as plantas 
forrageiras. No entanto, a cultura do milho, componente so-
cioeconômico importante dessa região, sofre grande instabili-
dade de cultivo, ocasionada, principalmente, pelas condições 
edafoclimáticas e escolha de genótipos inadequados para a 
região semiárida. O experimento foi implantado na Fazen-
da experimental da Embrapa - Semiárido no município de 
Graccho Cardoso, região do Alto Sertão Sergipano, entre os 
meses de maio e novembro. O delineamento experimental foi 
utilizado blocos casualizados com duas repetições e 36 trata-
mentos. Variáveis analisadas foram: altura da espiga (AE), al-
tura da planta (AP), diâmetro do colmo (DC), comprimento 
do pendão (CP), massa de mil grãos (MMG), peso da parcela 
(PP), diâmetro da espiga (DE), comprimento da espiga (CE), 
número de espigas (NE), número de ramificações do pendão 
(NR), número de fileira de grãos por espiga (NFG), núme-
ro de grãos por fileira (NGF). As análises foram submetidas 
pelos softwares SAS, R e Genes. Os CV% foram, magnitude 
baixa para a maioria das características (MMG, PP, AE, NFG, 
CE, DE, AP, DC, CP e NR). Para as variáveis NE e NGF, a 
estimativa de CV foram altas. A ANOVA apresentou resul-
tados significativos (0,01 ≤ p ≤ 0,05) para PP, NFG, CE, DE 
e NE. No biplot “quem-ganhou-onde”. O primeiro grupo 
formado pela variável CE, o segundo AE, o terceiro MMG, 
NE e PP, e o quarto NGF, NFG e DE. Assim os genótipos 
UFVM100(HS)C1 e CMS 36 (BR 5036) foram o destacaram 
por apresentar maior desempenho para a variável CE . No 
segundo grupo o genótipo AL 3022 se destacou na AE. O ter-
ceiro grupo, o genótipo HTC-SP1 foi o mais responsivo para 
as variáveis MMG, NE e PP. O quarto grupo apresentou o 
genótipo HTC771, apresentando maior NGF, NFG e DE. Os 

demais são considerados não responsivos. No biplot média 
vs estabilidade, os genótipos HTC-SP1, HTC771, HTC795, 
PC0905, BRS 4107 e HTC781, exibiram produtividade 
próxima ao genótipo ideal. Os genótipos HTC771 e PC0905 
foram considerados mais estáveis. O genótipo HTC771 
apresentou a melhor produtividade e melhor estabilidade. 
No GT Biplot correlação as variáveis NGF, NFG e DE 
são positivamente correlacionadas. No gráfico denominado 
discriminante vs representativo as variáveis NGF, PP E 
DE, foram consideradas altamente discriminantes. JÁ as 
variáveis DE e NGF foram não representativas.As variáveis 
CE e AE não foram destacadas como discriminantes nem 
como representativas. O dendrograma de 35 genótipos de 
Milho avaliados com base na distância de Mahalanobis, 
sugere-se a formação de três grupos de cruzamentos. O grupo 
I - DSS 1, MC 50, HI(707xHTMV1), HI(717 x HTMV1), 
HI(795 x HTMV1), HIV 2564260, UFVM200(HS)C1, 
BRS 4107 e UFVM100(HS)C1; grupo II - CMS 36 (BR 
5036), MUCURIPE, Potiguar e BR5037-Cruzeta; e grupo 
III – COPACABANA, HBC2018 – 18, AL PARAGUAÇU, 
HTC717, HTC-SP1, HI(771xHTMV1), PC0904, PC0905, 
HSmsxHTMV1, DSS 1, MC 60, HTC697, MC 20, HTC771, 
HTC795, BRS  4105, HTCms15672, IPR164, BR2121  
QPM, AL AVARÉ e AL 3022. Os genótipos HI(717 x 
HTMV1) e HTC717 apresentaram uma alta divergência 
genética. Portanto, conclui-se que as análises multivariadas 
sugerem a seleção dos genótipos HI(717 x HTMV1) (10), 
HTC717 (12) e HI(795 x HTMV1) (14),

Palavras-chave: Zea Mays L.; Melhoramento Vegetal; 
Semiárido.
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A espécie Campomanesia adamantium, conhecida po-
pularmente como gabiroba-do-campo, é uma frutífera 
nativa do Cerrado, facilmente encontrada em regiões 
de cerradão, campo sujo ou mata ciliar. O interesse eco-
nômico sobre a gabiroba, apesar da popularidade do 
consumo, tem despertado a busca pela sua preservação, 
conservação e domesticação, visando o aproveitamen-
to sustentável e seu cultivo comercial. Entretanto, estes 
dados ainda são escassos, havendo necessidade de mais 
estudos científicos para maior entendimento sobre a es-
pécie. Desta forma, pesquisas com foco em estratégias 
que visam minimizar a ameaça de extinção dessa planta 
são necessárias, pois contribuem para o conhecimento 
científico e utilidade pública, principalmente, em pro-
gramas de melhoramento que se esforçam em contri-
buir para a evolução da espécie. Com isso, esta pesquisa 
teve como objetivo avaliar a quantidade e qualidade das 
publicações científicas desenvolvidas com C. adaman-
tium, no intuito de verificar quais os assuntos mais es-
tudados com a espécie em questão nos últimos anos. 
No que diz respeito ao procedimento metodológico, a 
pesquisa foi classificada por relevância na base de dados 
Google Scholar. O período de busca e análise de dados 
foi realizada durante os meses de fevereiro a abril de 
2020. Somente artigos científicos que apresentaram a C. 
adamantium como material de estudo foram analisados 
e registrados nos resultados. Neste período foram ava-
liados 210 artigos em um período de 48 anos de publica-
ções (1972 a 2020). Estes foram organizados conforme 
número de publicações por ano, sendo 2019 o ano com 
maior número (38); número de publicações por áreas de 

pesquisa (Botânica (28), Ecologia (59), Fisiologia (98), 
Genética (14) e Taxonomia (11)) – nesta etapa foram le-
vadas em consideração o título, objetivo, metodologia, 
informações da área de pesquisa do primeiro autor, e re-
vista, para classificação; Instituições de Ensino Superior 
(41 envolvidas, sendo 80% destas brasileiras); idiomas 
publicados (português (118), inglês (90), turco (1), es-
panhol (1); e fator de impacto (JCR) de acordo com o 
periódico, havendo um número significativo de publi-
cações em revistas B1 e B2 de acordo com o Qualis CA-
PES. Contudo, foi possível observar que ainda há poucas 
publicações científicas com esta espécie, quando com-
paradas a outras plantas nativas, apesar de um aumen-
to significativo de publicações entre o período de 2006 
até o momento. A maioria das publicações são voltadas 
para a área de fisiologia, de acordo com a metodologia 
imposta. Muitas Instituições de Ensino estão envolvidas 
na pesquisa com C. adamantium, principalmente no 
Brasil, colocando em destaque a UFGD e UFG com 47 e 
26 publicações, respectivamente. O número de publica-
ções em inglês, ou em outro idioma estrangeiro, ainda é 
muito baixo, o que indica que as publicações têm caráter 
regionalizados. A maior parte dos trabalhos apresentam 
baixo fator de impacto (JCR) e são disponibilizados, em 
sua maioria, na língua portuguesa.
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O arroz (Oryza sativa L.) é o segundo cereal mais 
produzido no mundo, com cerca de 769,6 milhões 
de toneladas colhidas no ano de 2019. A queima da 
bainha causada pelo fungo necrotrófico R. solani 
Kuhn é a segunda doença mais importante de arroz 
irrigado com perdas significativas de até 50% na pro-
dutividade. Essa doença é caracterizada por manchas 
ovaladas, elípticas ou arredondadas, de coloração 
branco-acinzentada e bordas marrons bem defini-
das, situada da bainha até a base da haste do arroz. 
Em casos severos observam-se manchas semelhan-
tes nas folhas, porém com aspecto irregular, que po-
dem causar seca parcial ou total das folhas. Estudos 
buscam compreender a complexa rede de respostas 
vegetais durante estresses abióticos e bióticos, usan-
do ferramentas como a análise do transcriptoma via 
RNAseq. Desta forma, o objetivo deste trabalho foi 
avaliar o transcriptoma do arroz durante a interação 
com R. solani, a fim de identificar os genes diferen-
cialmente expressos em resposta à infecção. Plantas 
da cultivar BRS Tropical foram avaliadas em casa 
de vegetação, utilizando controle (plantas não ino-
culadas) e as plantas inoculadas com o patógeno 55 
dias após o plantio. A coleta das amostras (pool de 
bainhas e folhas) ocorreu 48 horas após a inoculação 
do patógeno. O RNA total foi extraído e o sequencia-
mento das bibliotecas de cDNA foi realizado na pla-
taforma Illumina HiSeq 2500 do Centro de Genômi-
ca Funcional da ESALQ–USP. As sequências obtidas 
passaram por filtragem de qualidade e alinhamento 
no genoma do arroz (O. sativa japonica Nipponbare 

MSU versão 7). A análise de expressão diferencial foi 
realizada primeiramente com a contagem bruta dos 
reads, seguido da normalização dos dados utilizando 
o pacote DESeq2 do R/Bioconductor. Como resulta-
do, 127 genes foram Up regulados e 80 genes foram 
Down regulados, totalizando 207 genes diferencial-
mente expressos. Esses resultados indicam tanto uma 
inibição quanto uma ativação de genes de defesa da 
planta hospedeira durante o processo de infecção. 

Palavras-chave: Oryza sativa; RNAseq; estresse 
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O melhoramento genético de plantas tem sido um 
grande aliado a incrementos no rendimento de grãos, 
bem como na obtenção de plantas mais tolerantes a es-
tresses bióticos e abióticos. Neste contexto, a técnica de 
mutagênese induzida por irradiações pode contribuir 
para a obtenção de materiais superiores. Aliados a isso, 
métodos estatísticos eficientes como análises multiva-
riadas podem ser empregadas para alcançar resultados 
satisfatórios no tocante a bancos de germoplasma. O 
cultivo de arroz irrigado se concentra principalmente 
nos estados de Santa Catarina e do Rio Grande do Sul, 
sendo que parte das suas áreas de cultivos apresentam 
problemas relacionados à salinidade. O objetivo deste 
trabalho é utilizar análises multivariadas para selecio-
nar plantas de arroz mutantes que apresentem tolerân-
cia a estresse por salinidade, visando a um ganho de 
produtividade em áreas salinização. Inicialmente, se-
mentes de arroz da cultivar SCS 121 CL foram submeti-
das a três níveis (250 Gy, 275 Gy e 300 Gy) de Radiação 
oriundas de Cobalto 60, no Centro de Energia Nuclear 
na Agricultura (CENA-USP). Estes materiais irradia-
dos foram levados a campo, de onde se colheram se-
mentes da geração M1, formando-se, assim, um banco 
de germoplasma de 1541 possíveis mutantes. À colheita 
das sementes, coletaram-se dados referentes à estatura 
de planta, data de colheita e dimensões das panículas. A 
partir das estatísticas descritivas destes caracteres e de 
informações do seu comportamento a campo, 200 ma-
teriais foram pré-selecionados para análises posterio-
res. Em laboratório, sementes pré-germinadas e não ir-
radiadas foram submetidas a testes de germinação, em 

caixas gerbox, sobre papel para testes de germinação e 
com água contendo diferentes concentrações de cloreto 
de sódio (NaCl), com o objetivo de encontrar-se uma 
concentração que causasse estresse ao arroz sem ser le-
tal nos seus estádios iniciais. Este experimento foi con-
duzido em delineamento experimental inteiramente 
casualizado, com três repetições e quatro tratamentos, 
referentes a diferentes concentrações de salinidade da 
água de embebição, a saber: 0,0 mM (milimolar), 200,0 
mM, 300,0 Mm e 400,0 mM de NaCl. A concentração 
que obteve o melhor resultado, ou seja, tendo causado 
aparente estresse, mas não de forma letal às plântulas, 
foi a de 200 mM. Esta concentração será utilizada na 
comparação entre possíveis mutantes obtidos por mu-
tagênese induzida com a cultivar que lhes deu origem, 
de modo a detectar-se diferenças quanto aos seus níveis 
de tolerância ao estresse salino. A seleção dos materiais 
a serem testados foi realizada através de técnicas multi-
variadas de análise (análise de componentes principais 
e de agrupamentos), utilizando-se o software R, tendo 
como base as 200 plantas pré-selecionadas. As duas pri-
meiras componentes principais explicaram 51,70% da 
variância detectada entre os materiais, os quais foram 
agrupados em 3 clusters. O terceiro (15 plantas) con-
teria os melhores materiais para serem submetidos aos 
testes de tolerância à salinidade.
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A citogenética é constituída como uma importante 
ferramenta para a avaliação do potencial toxicoge-
nético de um agente teste, pois permite identificar, 
avaliar e entender o seu modo de ação, bem como 
estimar os seus efeitos sobre as células e, consequen-
temente, sobre os organismos alvo. Os organismos 
usados em ensaios toxicogenéticos são denominados 
de bioindicadores e o alvo do estudo de “end points”, 
também conhecidos como citotoxicidade, genotoxi-
cidade, mutagenicidade e alterações epigenéticas. A 
citotoxicidade pode ser conceituada como a capaci-
dade que uma substância apresenta de inibir a pro-
liferação celular ou causar danos e lesões às células, 
assim como, interferir no seu índice mitótico. Assim, 
as substâncias citotóxicas podem diminuir a capaci-
dade de autorrenovação de um tecido, ou causar a 
sua degeneração por morte das células. O objetivo 
deste trabalho foi avaliar o efeito do extrato aquo-
so de folhas de Piper amalago no ciclo celular, por 
meio de células meristemáticas de raiz de alface, ve-
rificando possíveis alterações do seu índice mitótico 
e seu efeito mitodepressivo. Infusão de folhas adultas 
liofilizadas de P. amalago foram preparadas e diluí-
das nas concentrações: 100mg/mL, 50mg/mL, 25mg/
mL e 12,5mg/mL. Para o bioensaio utilizou-se 10 se-
mentes de alface tendo cinco repetições/tratamento e 
como controle utilizou-se água destilada. O material 

tratado permaneceu em câmara de germinação por 
48h. As raízes emitidas foram fixadas e as lâminas 
preparadas por esmagamento e coradas com orceína 
acética 2%. Analisou-se 1000 células por lâmina, di-
ferenciando as fases da mitose. Os resultados obtidos 
foram submetidos ao teste de Dunnett (p<0,05) no 
programa Genes. Nas duas maiores concentrações 
não houve emissão de raízes. O índice mitótico em 
12,5mg/mL foi 7,26 aproximadamente 30% de ini-
bição comparando com a água. Em 25mg/mL foi de 
4,68 representando aproximadamente 55% de inibi-
ção, também comparado com a água, que foi 10,38. 
Apenas a menor concentração não foi efetivamente 
tóxica, uma vez que o agente teste, para ser conside-
rado efetivamente tóxico, deve reduzir acima de 50% 
o índice mitótico.
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A pinha (Annona squamosa L.) é uma planta que pode 
ser propagada por via sexuada (sementes) ou assexua-
da (vegetativa), no entanto, a forma mais empregada 
é a sexuada. A caracterização morfométrica de se-
mentes tem importância para a taxonomia, ajuda na 
identificação de variedades e para verificar a ocorrên-
cia de variações fenotípicas. Análises morfométricas 
de sementes apresentam-se ainda como importantes 
ferramentas para detectar a variabilidade dentro e en-
tre populações, além de atuarem como instrumentos 
na definição da relação de fatores ambientais e a va-
riabilidade genética. Diante disso, objetivou-se com 
este trabalho avaliar as características morfométri-
cas de sementes de pinha coletadas no município de 
Aracatu, BA. O trabalho foi realizado no Laboratório 
Biofábrica da Universidade Estadual do Sudoeste da 
Bahia, campus Vitória da Conquista. Os frutos de pi-
nha foram coletados no mês de fevereiro de 2020 em 
Aracatu-BA. As sementes foram retiradas de frutos 
fisiologicamente maduros, sendo selecionadas 100 
sementes para avaliação. As características morfo-
métricas das sementes avaliadas foram comprimento 
longitudinal, largura e espessura, medidas na linha 
mediana das sementes. Os dados foram submetidos à 
estatística descritiva e para cada característica foram 
calculadas a média, amplitude entre valores mínimos 
e máximos, mediana, moda, desvio padrão e variân-
cia. O tamanho médio das sementes em comprimento, 
largura e espessura foram 12,56 mm, 7,24 mm e 4,85 
mm, respectivamente. Para o comprimento, a ampli-

tude entre valores mínimos e máximos observados se 
encontra no intervalo de 9,49 a 15,37 mm, a espessura 
no intervalo de 3,28 a 6,30 mm, e a largura entre 5,62 a 
9,01 mm. Dentro da mesma espécie pode haver varia-
ções no tamanho das sementes por causa de diferentes 
níveis de estresse no ambiente. Fatores como lumino-
sidade, temperatura, umidade, tipo de solo, ataque de 
insetos e fungos são as principais causas da ocorrência 
dessa variação morfométrica. Os valores de mediana 
e moda encontrados foram 12,62 e 12,41 mm, 7,23 e 
7,22 mm, 4,88 e 5,08 mm para comprimento, largu-
ra e espessura, respectivamente. Para desvio padrão e 
variância, o comprimento mostrou-se maiores (1,45 e 
2,01, respectivamente) e a espessura menores valores 
(0,58 e 0,34 respectivamente). Portanto, as sementes 
de pinha apresentam variabilidade em todas as carac-
terísticas estudadas, sendo a espessura mais homogê-
nea, e o comprimento mais disperso. 
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A espécie Astrocaryum aculeatum, conhecida como 
tucumã-do-amazonas, tem a polpa dos frutos am-
plamente consumida no Amazonas. São poucas as 
ações de melhoramento da espécie e, por conseguin-
te, escassas investigações sobre associações genéticas 
entre características do fruto e da planta. Conhecer a 
associação entre variáveis permite direcionar estraté-
gias de seleção, quando há dificuldades em razão de 
baixas herdabilidades ou problemas de medição. Ob-
jetivou-se quantificar as relações fenotípicas entre ca-
racterísticas de peso, diâmetro, comprimento, volume, 
espessura do fruto e seus constituintes – casca, polpa 
e caroço – e algumas características da planta, como 
altura, diâmetro do estipe (caule), número de frutos 
por cacho, peso do cacho e rendimento da polpa por 
cacho. As correlações fenotípicas foram estimadas 
com base em 47 observações, que representavam as 
palmeiras identificadas e coletadas, as margens do rio 
Anebá, em Silves-AM. Os dados relacionados aos fru-
tos e suas estruturas corresponderam a média de 10 
unidades. Altas correlações positivas e significativas 
foram observadas entre o peso do fruto com medidas 
de dimensão do fruto, e medidas de peso da casca, 
polpa e caroço. Ou seja, frutos mais pesados são mais 
volumosos e com mais volume de caroço, casca e pol-
pa. Medidas de espessura – da casca e polpa – não se 
correlacionaram com medidas de dimensão dos frutos 
e do caroço. Contudo, a espessura, o peso e rendimen-
to da polpa no cacho, se relacionaram significativa-
mente, de modo negativo moderadamente alto com a 

proporção do peso do caroço no fruto (-0,69, -0,59, 
-0,70, respectivamente), apresentando, portanto, boa 
tendência de que frutos com muita polpa possuam ca-
roços menos pesados. A altura da planta e diâmetro 
do estipe não se correlacionaram com características 
do fruto. O número de frutos por cacho se relacio-
nou de modo moderadamente baixo com o peso do 
fruto (-0,50) e volume dos frutos (-0,49), indicando 
que nem sempre cachos cheios de frutos possuem em 
maioria frutos pequenos, ou vice-versa, podendo en-
tão, vislumbrar a seleção de plantas com muitos frutos 
volumosos no cacho. Frutos de tucumã-do-amazonas 
mais pesados apresentam caroços mais pesados (r = 
0,94, significativa). O peso da polpa se correlacionou 
de maneira significativa e moderadamente baixa com 
as dimensões do tegumento (peso, 0,50; diâmetro, 
0,35; comprimento, 0,41 e volume, 0,42), indicando, 
a partir desta avaliação, ser possível direcionar estra-
tégias de seleção e obter ganhos para frutos com mais 
polpa e menor caroço, destinando a exploração do 
fruto para consumo ou à agroindústria.
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O gladíolo é uma importante flor de corte que de-
vido a sua grande beleza aliada ao ciclo curto e fácil 
condução, conquistou floricultores e consumidores 
do estado de São Paulo desde meados do século XX. 
Essa espécie de clima tropical e subtropical adapta-se 
a uma grande faixa de temperatura, o que representa 
potencial de exploração econômica em todo o territó-
rio brasileiro. No entanto, para que seja introduzida 
em determinada região com intuito de exploração co-
mercial são necessários estudos a fim de identificar as 
cultivares mais adaptadas condições ambientais locais, 
com capacidade de produção de hastes com padrão 
comercial. Nesse sentido, o objetivo do presente estu-
do foi realizar a avaliação biométrica de três cultiva-
res de gladíolos cultivados nas condições do Centro-
-Oeste Brasileiro. O experimento foi desenvolvido em 
casa de vegetação na Universidade do Estado de Mato 
Grosso, campus Tangará da Serra, utilizando delinea-
mento inteiramente casualizado com três cultivares 
(White Goddess, San Martin, Yester Gold) e seis repe-
tições, com uma planta por parcela. As características 
avaliadas foram altura da planta, massa, comprimen-
to, diâmetro e número de flores da inflorescência. Os 
dados foram submetidos à análise de variância e teste 
de Tukey a 5% de probabilidade. Diferenças significa-
tivas entre as cultivares foram observadas apenas para 
a característica altura de planta, onde a cultivar Yester 
Gold apresentou altura de planta de 134,00 cm dife-

rindo significativamente da cultivar White Goddess, 
que apresentou altura de 111,67 cm.  Para a cultivar 
San Martin, a altura da planta foi de 126,40 cm, não 
diferindo significativamente da cultivar Yester Gold. 
As hastes florais das cultivares avaliadas apresentaram 
número de flores entre 10 e 12 por inflorescência, o 
tamanho da inflorescência variou de 40,25 a 43,83 cm 
e o diâmetro da inflorescência foi de 7,76 mm. As cul-
tivares avaliadas nas condições do Centro-Oeste apre-
sentaram características de hastes florais compatíveis 
com o padrão comercial exigido para comercialização.
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Muitas espécies vegetais apresentam algum tipo de me-
canismo genético de tolerância a ações nocivas do alu-
mínio (Al) no sistema radicular. O objetivo do estudo 
foi avaliar a ordem de genes dominantes para herança 
da tolerância ao Al por meio da caracterização radicu-
lar. Para isto, foi realizado um dialelo com oito linhagens 
advindas do Programa de Melhoramento Genético de 
Milho-Pipoca da UFV, sendo uma sensível, uma to-
lerante e seis intermediárias. Estas as linhagens e seus 
híbridos F1 foram avaliadas em conjunto com duas 
testemunhas tolerantes ao alumínio, em delineamento 
inteiramente casualizado, contendo duas repetições. As 
sementes foram preparadas e levadas à câmara de ger-
minação em papel germitest por sete dias. Ao final deste 
período, as plântulas foram transferidas para uma casa 
de vegetação, onde foram fotografadas, para mensurar o 
comprimento inicial, e alocadas em um recipiente con-
tendo oito litros de solução nutritiva por um período 
de sete dias. Após 24 horas, período de aclimatação das 
plântulas, foi adicionado alumínio na solução nutritiva 
para indução do estresse. A aeração da solução se dava 
por meio de ar comprimido e a temperatura da casa de 
vegetação ficou controlada em 24 ºC. Ao final dos setes 
dias sob estresse, as raízes das plântulas foram coleta-
das e levadas ao laboratório onde foram escaneadas para 
mensuração do comprimento final. A caracterização da 
tolerância ao Al foi relacionada ao comprimento líquido 
e relativo das raízes axiais, laterais e ao número de raízes. 

A adequação dos dados foi realizada testando a homo-
geneidade da diferença Wr - Vr e se a inclinação da re-
gressão de Wr em Vr é 1, onde Wr é a covariância entre 
o pai e seus filhos e Vr é a variância dos filhos. A ordem 
de dominância dos pais é determinada por Wr + Vr. A 
análise do gráfico (Wr, Vr) fornece informações deta-
lhadas sobre a distribuição dos genes dominantes entre 
os pais e a identificação das linhagens superiores. As li-
nhagens 11-133, 11-403 e 11-383 têm o maior número 
de genes recessivos (favoráveis) para o comprimento re-
lativo total, lateral e axial da raiz, respectivamente. Em 
relação ao comprimento total e lateral da raiz e núme-
ro de pontas das raízes, a linhagem 11-142 apresenta o 
maior número de genes dominantes (favoráveis). Como 
o comprimento da raiz axial líquida é determinado por 
genes dominantes e recessivos favoráveis (dominância 
bidirecional), as linhagens 11-403 e 11-60 têm o número 
máximo de genes dominantes e recessivos (favoráveis e 
desfavoráveis), respectivamente, mas as linhagens supe-
riores são 11-109 e 11-133. Com base na ordem de do-
minância, podemos inferir que o primeiro possui genes 
dominantes mais favoráveis e o segundo possui genes 
recessivos mais favoráveis.
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O estado de Santa Catarina é o maior produtor nacio-
nal de cebola. Na safra catarinense de 2018 foram co-
lhidas 485,12 mil toneladas, com valor bruto de pro-
dução de R$ 630,60 milhões (Epagri/Cepa, 2019). A 
produtividade média da safra catarinense foi de 27,63 
t.ha-1 (IBGE,2019).

Uma das características de destaque da cebolicultu-
ra catarinense é a utilização de cultivares de polini-
zação aberta (OPs), ao contrário do que ocorre em 
outras regiões do país onde se recorre a utilização de 
variedades híbridas, principalmente pelos agriculto-
res mais tecnificados. Esta preferência por cultivares 
OPs se deve em parte pela não existência de híbridos 
adaptados às condições locais de clima, já que são de-
senvolvidos em outras regiões e países. Já os cultivares 
OPs por serem desenvolvidos na região de cultivo e 
terem uma base genética mais ampla, possuem uma 
melhor adaptação às variações climáticas. O objetivo 
do presente estudo foi avaliar 10 genótipos de cebola 
no Alto Vale do Itajaí-SC no sistema convencional de 
produção. O experimento foi conduzido no município 
de Ituporanga, SC, a 475 m de altitude, durante a safra 
2018/2019. O delineamento experimental foi a casua-
lização em blocos, com três repetições. Cada parce-
la foi composta de 390 plantas espaçadas em 0,075m 
entre plantas e 0,35 m entre linhas. Foram testados 
dois cultivares híbridos e oito cultivares de poliniza-
ção livre (OP), sendo cinco populações avançadas e 
três cultivares comerciais. Para separação dos cultiva-
res mais produtivos foi realizado o agrupamento de 
médias de Scott-Knott com a utilização do aplicativo 
computacional GENES®. O agrupamento permitiu 
separar cinco grupos com diferentes produtividades 
comerciais. O grupo mais produtivo foi composto por 

uma população avançada, Bola_Agro e um cultivar 
comercial, SCS379 Robusta, com produtividade co-
mercial de 50,38 e 48,49 t ha-1; no segundo grupo de 
maior produtividade (43,14 t ha-1) ficou um cultivar 
híbrido: Bella Vista; no terceiro grupo ficaram dois 
cultivares comerciais: Epagri 363 Superprecoce e Em-
pasc 352 Bola Precoce, com produtividade de 39,92 
e 39,14 t ha-1, respectivamente; no quarto grupo as 
produtividades variaram de 31,69 a 35,07 t ha-1 para 
os genótipos: Branca, SCS366 Poranga, Rio das Antas 
(híbrido) e Cruzamento_05. O germoplasma menos 
produtivo atingiu 27,14 t ha-1, sendo uma população 
avançada do programa de melhoramento.
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Mudas micropropagadas de cultivares de banana em 
plantios comerciais apresentam ótimo desempenho 
com aumento da produção, maior período de sobre-
vivência e menor necessidade quanto ao controle de 
pragas e doenças. Estes resultados proporcionam ao 
produtor maior segurança, menor custo de manejo e 
aumento de produtividade. Para aumentar a produção 
de mudas in vitro e reduzir os custos dessa técnica, o 
sistema de Biorreatores de Imersão Temporária (BITs) 
são uma excelente alternativa. BITs oferecem uma série 
de vantagens como a redução de custos com mão de 
obra o que resulta em um menor valor final da muda; 
uso de meio de cultura líquido, que permite melhor 
nutrição do tecido e maior taxa de crescimento; redu-
ção do número de frascos utilizados, reduzindo assim 
custos de produção; maior uniformidade das mudas no 
final do processo, e menor estresse gasoso e mecânico. 
Este trabalho teve o objetivo de comparar dois métodos 
de micropropagação in vitro de Banana Maçã cv. Goia-
na. Para ambos os métodos foram utilizadas plantas de 
6ª repicagem, cedidas pelo Laboratório de Cultura de 
Tecidos da Emater de Goiânia-GO, sendo um total de 
15 plantas para cada método. No cultivo in vitro con-
vencional foi colocada uma planta por frasco, em 40 
mL de meio de cultura MS suplementado com 30 g/L-1 
de sacarose, 2,3 g/L-1 de Gellex®, 3,0 mg/L-1 de 6-benzi-
laminopurina (BAP), 0,5 mg/L-1 de cinetina (KIN) e 2,0 

g/L-1 de carvão ativado. No sistema BITs foram utiliza-
dos 5 pares de garrafas, onde foram colocadas 3 plantas 
por garrafa, em 1,5 L de meio MS suplementado com 
30 g/L-1 de sacarose, 3,0 mg/L-1 de BAP, 0,5 mg/L-1 KIN 
e 2,0 g/L-1 de carvão ativado. Antes do estabelecimento 
de cada método foi feita uma limpeza das plantas reti-
rando partes oxidadas, folhas e raízes. Após 30 dias, as 
plantas foram avaliadas quanto ao número de folhas, 
número de raízes, comprimento do broto e compri-
mento da maior raiz. Os dados foram submetidos à 
Análise de Variância – ANOVA, e as médias compa-
radas pelo teste t-Student ao nível de 5% de probabili-
dade. As plantas submetidas ao sistema BITs obtiveram 
maiores médias em comparação as plantas submetidas 
ao cultivo in vitro convencional, em que se observou 
superioridade em todas as variáveis analisadas. O siste-
ma BITs é o método mais eficiente na micropropagação 
de mudas de banana.
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A região semiárida do Estado de Sergipe, conhecida 
como bacia leiteira do alto sertão sergipano, carece de 
estudos voltados a alternativas sustentáveis para ali-
mentação animal. Tendo em vista a alternância signi-
ficativa da utilização do milho e sorgo na região, este 
estudo avaliou o potencial forrageiro destas culturas, 
visando identificar a melhor alternativa de uso quanto 
a massa da forragem nas condições de semiárido do 
Estado. O experimento foi conduzido na área experi-
mental da Embrapa Semiárido - SE, onde foram ava-
liados 25 genótipos de sorgo forrageiro e 36 genótipos 
de milho, em DBC com três repetições e duas repe-
tições, respectivamente. Os genótipos de milho são 
provenientes de diferentes classes genéticas constituí-
dos por híbridos simples, duplos e triplos, comercial e 
experimental. No experimento com sorgo forrageiro 
os tratamentos foram constituídos de genótipos expe-
rimentais com duas testemunhas comerciais ampla-
mente utilizada na região. A característica avaliada, 
em ambos os ensaios, foi a massa de forragem (MF) 
em kg.ha-1, estimada a partir das variáveis matéria 
verde e seca, peso das plantas da parcela e estande de 
plantas da parcela. Foi realizado análise de variância 
da MF e a seleção dos melhores genótipos foi baseada 
no teste de Scott-knott ao nível de 5% de confiança. 
Houve diferenças significativas entre os genótipos de 
ambos os experimentos ao nível de 1% de significân-
cia pelo teste F, indicando alta variabilidade entre os 
materiais avaliados em ambos os experimentos. Este 
resultado revela a possibilidade de seleção de indiví-

duos superiores com relação a MF a ser ofertada para 
alimentação animal na bacia leiteira do Estado de Ser-
gipe. Além disso, observou-se que materiais experi-
mentais foram superiores aos comerciais, amplamente 
utilizados. Assim há a possibilidade de inclusão desses 
materiais em programas de melhoramento na região 
com foco no aumento quantitativo e qualitativo da for-
ragem. Houve significativos veranicos durante a con-
dução dos experimentos e com isso observou-se que 
os genótipos de sorgo foram mais promissores pois 
apresentaram uma maior tolerância ao déficit hídri-
co com relação ao milho, que foram substancialmen-
te prejudicados. O genótipo experimental de sorgo 
2013F04019 apresentou o melhor resultado de pro-
dutividade de 14.305,55 kg.ha-1, não apresentando di-
ferença estatística do cultivar comercial Ponta-Negra, 
que apresentou produtividade de 13.159,78 kg.ha-1 de 
MF. Devido ao déficit hídrico, o potencial de forragem 
dos genótipos de milho ficou prejudicado, apresentan-
do uma média de 1085,44 kg.ha-1 de MF. Dessa forma 
indica-se o cultivar Ponta-Negra como alternativa ao 
milho no fornecimento de forragem na região do alto 
sertão sergipano e o genótipo experimental de sorgo 
2013F04019 como potencial para inclusão em progra-
mas de melhoramento em região de semiárido.
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No melhoramento do fejião-caupi [Vigna unguiculata 
(L.) Walp] se busca cultivares superiores com várias 
características, sendo algumas delas: alta produtivida-
de, precocidade, porte ereto, crescimento determina-
do e resistência a pragas e doenças. A precocidade, em 
especial, é uma característica muito importante, pois 
possibilita a realização de até três cultivos por ano, in-
cluindo os cultivos de sequeiro e irrigado, além de po-
tencializar a produção em regiões com longo período 
de estiagem. Com isso, objetivou-se com esse trabalho 
selecionar genótipos precoces de feijão-caupi para a 
produção de feijão verde. Foram avaliados vinte e dois 
genótipos de feijão-caupi com quatro testemunhas 
adicionais em experimento conduzido no setor de 
horticultura da Universidade Federal do Ceará (UFC), 
em Fortaleza-CE.  Foram avaliados os caracteres: nú-
mero de dias até a floração (DFL), número de dias até 
a maturação da primeira vagem (DFR), peso da vagem 
verde (PVV), largura da vagem verde (LVV), compri-
mento da vagem verde (CVV) e espessura da vagem 
verde (EVV). O experimento foi analisado no delinea-
mento em blocos aumentados, com três repetições e 
parcela com seis plantas. Os dados foram submetidos 
à análise de variância e as médias foram agrupadas 
pelo teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade. Os 
genótipos apresentaram comportamento superior às 
testemunhas principalmente em DFL e DFR, em que 
apenas uma (Paraguaçu) das quatro testemunhas se 
sobressaiu em relação a grande parte dos genótipos 

e as outras testemunhas. Os tratamentos foram signi-
ficativos para todos os caracteres. Os genótipos mais 
precoces foram: CE-114 (53 dias), CE-796 (53,3 dias), 
CE-244 (53,5 dias), CE-959 (54,3 dias), CE-61 (54,6 
dias) e a cultivar Paraguaçu (54,6 dias). O genótipo 
CE-165 apresentou o maior peso de vagem verde (14,8 
g), comprimento de vagem verde (35,4cm) e espessura 
da vagem verde (1,3 cm). E o genótipo CE-796 apre-
sentou a maior largura da vagem verde (1,1 cm). Os 
genótipos avaliados apresentaram características de-
sejadas para produção de feijão verde. A partir desses 
resultados poderá ser realizada seleção e desenvolvi-
mento de linhagens precoces.
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O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma das le-
guminosas consumida de forma direta mais impor-
tante para a dieta dos brasileiros, principalmente, por 
ser excelente fonte de proteínas. Haja vista a sustenta-
bilidade e a redução do custo de produção, a adoção 
de tecnologias como a fixação biológica de nitrogênio 
(FBN) é algo positivo em relação ao uso de adubos 
químicos. No entanto, ainda são poucos os estudos 
que visam selecionar genótipos de feijão com bom 
desempenho produtivo em condição de FBN, o que li-
mita a recomendação aos agricultores. Diante disso, o 
objetivo foi identificar linhagens elite de feijão carioca 
com alta produtividade no sistema FBN. Foram ava-
liadas 12 linhagens elite, selecionadas previamente em 
sistema FBN, juntamente com as testemunhas Pérola e 
BRS Pontal (alta produtividade em FBN), e BRS Estilo 
(baixa produtividade em FBN). Os ensaios foram rea-
lizados no ano de 2014, na safra das águas, em Aná-
polis-GO. O delineamento foi em blocos casualizados 
com três repetições. As parcelas com duas linhas com 
4 m de comprimento. Para o sistema de adubação ni-
trogenada mineral, foi realizada adubação com ureia 
na semeadura (20 kg ha-1) e na cobertura, totalizan-
do 80 kg ha-1 de nitrogênio (N). No sistema FBN, as 
sementes foram inoculadas com inoculante turfoso, 
composto pela mistura das estirpes de Rhizobium tro-
pici (SEMIA 4077 e 4088) e Rhizobium freirei (SEMIA 
4080), na proporção de 500 g de inoculante para 50 kg 
de sementes. Os ensaios foram realizados lado a lado e 
ambos foram adubados com P2O5 e K2O no plantio de 
acordo com análise de solo. Avaliou-se a produtivida-
de de grãos (kg ha-1). Foram realizadas as análises de 

variância individuais e conjunta. Aplicou-se o teste de 
Scott Knott ao nível de 10% de probabilidade. Adicio-
nalmente, estimou-se o índice de coincidência entre 
as seis melhores linhagens de cada sistema. Observou-
-se boa precisão experimental (CV<18%), confirmada 
pelas estimativas de acurácia seletiva altas (AS>0,7). 
O efeito de linhagem e da interação entre linhagens 
e fontes de nitrogênio foram significativos (p<0,05), 
indicando que existe variabilidade genética entre as 
linhagens quanto a resposta às fontes de nitrogênio. 
Três das linhagens mais produtivas coincidiram em 
ambas as fontes de N, observado pelo índice de coin-
cidência de 50%. Houve a formação de dois grupos 
de médias, em que oito linhagens obtiveram maior 
produtividade, no entanto não diferindo das cultiva-
res utilizadas como testemunhas. CNFC 15462 (2.166 
kg ha-1), CNFC 15483 (1.883 kg ha-1), CNFC 15480 
(1.790 kg ha-1), CNFC 15490 (1.773 kg ha-1), CNFC 
15497 (1.771 kg ha-1), CNFC 15460 (1.718 kg ha-1), 
CNFC 15526 (1.670 kg ha-1) e CNFC 15494 (1.662 kg 
ha-1).  Essas linhagens devem ser avaliadas em mais 
ambientes e se promissoras poderão se tornar cultiva-
res recomendadas para cultivo em condição de inocu-
lação com rizóbio.

Palavras-chave: melhoramento de feijão; fixação 
biológica de nitrogênio; Rhizobium.
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Em solos ácidos, o efeito nocivo do alumínio (Al) reduz 
o crescimento radicular de plantas sensíveis, constituin-
do um fator limitante à produtividade das culturas. O 
objetivo do estudo foi identificar linhagens de milho-pi-
poca tolerantes ao Al por meio da caracterização radicu-
lar. Para isto, foi realizado um dialelo com oito linhagens 
advindas do Programa de Melhoramento Genético de 
Milho-Pipoca da UFV, sendo uma sensível, uma toleran-
te e seis intermediárias. Estas as linhagens e seus híbridos 
F1 foram avaliadas em conjunto com duas testemunhas 
tolerantes ao alumínio, em delineamento inteiramente 
casualizado, contendo duas repetições. As sementes fo-
ram preparadas e levadas à câmara de germinação em 
papel germitest por sete dias. Ao final deste período, as 
plântulas foram transferidas para uma casa de vegetação, 
onde foram fotografadas, para mensurar o comprimento 
inicial, e alocadas em um recipiente contendo oito litros 
de solução nutritiva por um período de sete dias. Após 
24 horas, período de aclimatação das plântulas, foi adi-
cionado alumínio na solução nutritiva para indução do 
estresse. A aeração da solução se dava por meio de ar 
comprimido e a temperatura da casa de vegetação ficou 
controlada em 24 ºC. Ao final dos setes dias sob estres-
se, as raízes das plântulas foram coletadas e levadas ao 
laboratório onde foram escaneadas para mensuração 
do comprimento final. A caracterização da tolerância 
ao Al foi relacionada ao comprimento líquido e relativo 

das raízes axiais, laterais e ao número de raízes. A análi-
se dialélica de Hayman é um método para investigar o 
controle genético de caracteres com base em médias, va-
riâncias e covariâncias. Através deste método é possível 
calcular os limites de seleção (YR e YD) para caracterís-
ticas controladas por genes dominantes e recessivos, res-
pectivamente. Para crescimento relativo da raiz, a média 
da linhagem tolerante ao Al se aproximou à média das 
testemunhas e apresentou desempenho superior e con-
trastante à linhagem sensível ao Al, como era esperado. 
A média dos híbridos F1 foi inferior à todas as linha-
gens. As demais características avaliadas apresentaram 
resultados semelhantes aos resultados de crescimento 
relativo. Apesar disso, quando as médias das linhagens 
foram comparadas com os limites de seleção obtidos 
pela análise dialélica de Hayman, nenhuma linhagem 
apresentou média superior aos limites de seleção. Sendo 
assim, de acordo com o resultado da análise, apesar do 
desempenho contrastante, não se recomenda a seleção 
de nenhuma linhagem para genitor dentro do programa 
de melhoramento buscando características herdáveis.

Palavras-chave: melhoramento de milho; milho-
pipoca; seleção; tolerância; alumínio.
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A procura dos agricultores e consumidores por culti-
vares com características nutracêuticas e que atendam 
a questão produtividade tem sido fator importante em 
programas de melhoramento de batata doce. Sendo 
assim os trabalhos com coleções de germoplasma são 
fontes de materiais genéticos promissores. Na Epagri, 
em 1985, iniciaram trabalhos de coleta e obtenção de 
materiais e este banco já contou com 700 genótipos 
obtidos de propriedades de agricultores e intercâmbio 
com instituições de pesquisa nacionais e internacio-
nais. Esta coleção atualmente conta com 128 acessos. 
Neste período foi distribuído material propagativo de 
genótipos que se destacaram nas avaliações, aos agri-
cultores do estado, de estados vizinhos, bem como 
para outras instituições de pesquisa. Um dos prin-
cipais resultados deste trabalho foi a seleção, desen-
volvimento, registro e lançamento de três cultivares 
em 2011 e mais outros três em 2014. Sendo assim, 
torna-se importante avaliar e caracterizar os acessos 
desse banco, para a sua utilização em programas de 
melhoramento e obtenção de novos cultivares. Neste 
sentido o trabalho teve por objetivo avaliar a produ-
ção total e o número de raízes produzidas dos acessos 
do banco de germoplasma no ano de 2019. Os expe-
rimentos foram realizados em blocos casualizados 
com três repetições e sete plantas por parcela, sendo 
as cinco plantas centrais avaliadas para as caracterís-
ticas produção total por hectare e número de raízes 
comerciais.  Para separação dos acessos foi realizado 
o agrupamento de médias de Scott Knott com a utili-
zação do aplicativo computacional R. O agrupamento 
permitiu separar cinco grupos com diferentes pro-
dutividades totais e número de raízes comerciais. O 

grupo mais produtivo (84,72 a 70,05 t ha-1) foi com-
posto por seis acessos. No segundo grupo de maior 
produtividade ficaram agrupados dois acessos (58,50 
a 58,55 t ha-1), no terceiro 23 acessos (36,05 a 55,18 t 
ha-1), no quarto 57 (18,11 a 34,14 t ha-1) acessos e no 
quinto grupo 40 acessos (1,35 a 17,85 t ha-1). A sepa-
ração dos cinco grupos formados para a característica 
número de raízes teve distribuição distinta em relação 
à produtividade. No primeiro grupo com maior nú-
mero de raízes produzidas ficaram dois acessos (30,7 
e 27,0 raízes), no segundo grupo cinco acessos (19,7 a 
22,6 raízes), no terceiro grupo 26 (11,7 a 18,3 raízes), 
no quarto 51 (6,4 a 11,3 raízes) e no quinto e último 
44 acessos (0,0 a 6,0 raízes). Foi possível observar forte 
correlação linear positiva (0,90) entre produtividade 
e número de raízes, ou seja, tendência dos materiais 
mais produtivos com maior número de raízes. O ano 
agrícola do experimento foi climaticamente ideal para 
a cultura da batata doce e neste estudo verificamos que 
68,75% dos acessos (88) produziram acima da média 
nacional, que é de aproximadamente 18 t.ha-1. Mesmo 
assim, ainda podemos observar que três acessos não 
produziram raízes comercias (tamanho entre 100 a 
500 g) e apenas um acesso não produziu.
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A Physalis ixocarpa Brot. é originário do México, sen-
do muito utilizado na agroindústria para a produção 
de molhos, e na produção de fármacos em função das 
suas propriedades medicinais. É uma espécie subex-
plorada, e em decorrência da sua rusticidade e adap-
tabilidade apresenta potencial de cultivo para peque-
nos produtores. O objetivo desse trabalho foi avaliar 
e selecionar progênies de Physalis ixocarpa utilizando 
descritores de fruto. O experimento foi implantado na 
área experimental do Horto Florestal da Universidade 
Estadual de Feira de Santana (UNEHF/UEFS), situa-
do no município de Feira de Santana-BA, em delinea-
mento inteiramente casualizado, com 15 tratamentos, 
três repetições e parcela experimental de duas plantas. 
Foram avaliados os caracteres altura da planta (AP), 
diâmetro do caule (DC), eixo longitudinal do fruto 
(ELF) e eixo transversal do fruto (ETF). Os dados fo-
ram submetidos a análise de variância e estimados os 
parâmetros genéticos herdabilidade (h2), coeficiente 
de variação genético (CVg) e relação coeficiente de 
variação genético e ambiental (CVg/CVe), e para a 
comparação de médias empregou-se o teste de Scott 
Knot (1974). Os resultados foram obtidos utilizando o 
software Genes. Não foi observada diferença significa-
tiva para os caracteres altura da planta e diâmetro do 
caule. Entretanto, o ELF e ETF permitiu a formação 
de dois e três agrupamentos, respectivamente, desta-
cando as progênies 173V, 11R, 128R, 214V, 92V por 
apresentar as maiores médias. Identificou-se elevadas 

herdabilidades para os caracteres ELF e ETF, permi-
tindo constatar facilidades no processo de seleção. O 
coeficiente de variação genético foi superior a 11% e 
a relação CVg/CVe foi igual a um, sugerindo que am-
bos os caracteres podem ser considerados de forma 
eficiente no processo de seleção.

Palavras-chave: melhoramento genético; parâmetros 
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O café é um produto cujo valor tende a crescer com 
o aumento da qualidade, principalmente pela quali-
dade de bebida. Logo, produtos de maior qualidade 
terão melhores preços e aceitação. Fatores genéticos 
(espécies, variedades, linhagens), ecológicos (diferen-
tes condições ambientais onde é cultivado) e processa-
mento (colheita, preparo, secagem e armazenamento) 
compõem a qualidade química dos grãos e afeta di-
retamente a qualidade do café para bebida. A espécie 
Coffea canephora Pierre ex Froehner vem surgindo 
como uma nova opção para os produtores de café na 
região do Cerrado, por apresentar boa produção em 
áreas de alta altitude e suportar temperaturas amenas 
à noite durante o período da maturação.  Os grãos de 
café produzidos no Cerrado são caracterizados por 
sua alta qualidade, devido, principalmente, às condi-
ções climáticas favoráveis ao seu desenvolvimento. A 
qualidade do café é avaliada, tradicionalmente, por 
meio de critérios que envolvem a determinação do 
seu número de defeitos e o tamanho de grãos. Contu-
do, sua qualidade também está relacionada a diversos 
constituintes químicos, que são responsáveis pela do-
çura, textura, amargor, acidez e aroma característico 
da bebida. Foram analisados os parâmetros genéticos 
e fenotípicos associados aos componentes químicos 
de qualidade de uma coleção de 27 genótipos de café 
conilon recepado irrigado no Cerrado do Distrito 
Federal. Grãos crus de genótipos da coleção da Em-
brapa Cerrados foram utilizados paras as análises de 
açúcares solúveis totais, sólidos solúveis, cafeína, áci-
do clorogênico (5-cafeoilquínico), perfil de ácidos or-
gânicos, proteína e extrato etéreo. Os dados obtidos 

foram submetidos a análise de variância conjunta e 
foram estimados os parâmetros genéticos. Foi reali-
zada a análise de componentes principais (ACP) afim 
de agrupar os genótipos, utilizando método Ward a 
partir da ACP. Observou-se diferenças significativas 
entre os genótipos para a maioria das características 
químicas avaliadas. Os genótipos CPAC194, CPAC28, 
CPAC27, CPAC196, CPAC28 e CPAC171 foram os 
mais diferentes entre si, indicando que o cruzamento 
entre eles possibilita a obtenção de ganhos genéticos 
em trabalhos de seleção.

Palavras-chave: Conilon; seleção de genótipos; 
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O principal objetivo do melhoramento de seringueira 
é gerar, avaliar e selecionar clones superiores em pro-
dução, vigor e resistência às pragas e doenças, visando 
o aumento da produtividade de borracha e a sustenta-
bilidade dos seringais de cultivo. Uma das formas dos 
melhoristas buscarem as fontes destes genes superiores 
é através da variabilidade genética existentes em ban-
cos de germoplasma. No Brasil há uma rica variabili-
dade genética representada em seringais nativos ou 
em Bancos Ativos de Germoplasmas, que precisa ser 
conservada, caracterizada e utilizada nos programas de 
melhoramento genético e, consequentemente, garantir 
a estabilidade e sustentabilidade da heveicultura. Por 
possuir sementes com curto tempo de viabilidade (re-
calcitrantes), que não podem ser armazenadas por lon-
gos períodos de tempo, além de apresentar dificuldades 
de propagação “in vitro”, a conservação do germoplas-
ma de seringueira vem sendo feita em condição de 
campo, na forma de coleções de plantas vivas “in vivo”, 
nas instituições de pesquisas, para facilitar a sua con-
servação, caracterização, avaliação e utilização. Parte 
desta variabilidade genética está sendo conservada no 
Banco Ativo de Germoplasma de Seringueira da Em-
brapa Cerrados, que foi transferido do Centro Nacional 
de Pesquisa de Seringueira e Dendê (CNPSD), locali-
zado em Manaus-AM, na década de 90; como também 
enriquecido com outros genótipos introduzidos do Ru-
bber Research Institute of Malaysia (RRIM), do Institut 
des Recherches sur le Caoutchouc em Afrique (IRCA) 
na Costa do Marfim, do Rubber Research Institute of 
Ceylon/Sri Lanka (RRIC), do Instituto Agronômico de 
Campinas (IAC), da CEPLAC e da Fazenda Triângulo 
em Pontes e Lacerda-MT. Parte da coleção está conser-

vada em condição de jardim clonal, com espaçamento 
de 1 m2/planta, e parte em condição de seringal com 
espaçamento de 16-20 m2/planta. Na condição adensa-
da de jardim clonal permite conservar maior número 
genótipos, para fins de pesquisa e intercâmbio, porém, 
não permite o pleno desenvolvimento das plantas até a 
fase adulta e a expressão de todo o seu potencial, sendo 
necessária a conservação como seringal em espaçamen-
to maior. Atualmente o acervo está composto por 822 
genótipos de diferentes espécies, sendo 317 genótipos 
clonados e 505 pés-francos. As caracterizações foram 
feitas com base em descritores morfológicos e molecu-
lares. Os genótipos em condição de seringal foram ava-
liados, quanto ao desenvolvimento em circunferência 
do tronco, produção e qualidade da borracha. Os re-
sultados evidenciam ampla variabilidade e diversidade 
genética nos acessos do banco, que contribuirão no ma-
nejo e na continuidade dos trabalhos de melhoramento 
da cultura. As avaliações permitiram a identificação de 
clones superiores em produtividade de borracha, que 
serão disponibilizados para uso imediato em plantios 
comerciais, contribuindo para a diversificação clonal 
e sustentabilidade dos seringais. Foram realizados in-
tercâmbios com outras instituições de pesquisas e os 
dados de passaporte foram disponibilizados, para o pú-
blico, no sistema Alelo da Embrapa.
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A pinha (Annona squamosa L.), também conhecida 
como ata ou fruta-do-conde, pertence à família das 
Anonáceas. No Brasil a cultura da pinheira é encontra-
da desde a região Norte até a região Sudeste, destacan-
do-se como maiores produtores os Estados da Bahia, 
Alagoas, São Paulo e Pernambuco. Há uma grande 
variação nas informações sobre o número de semen-
tes no fruto da pinheira, com variação média de 19 
até 87 sementes. O   estudo da biometria de sementes 
é importante por fornecer informações morfológicas 
sobre a espécie, podendo essas informações serem cor-
relacionadas com a qualidade fisiológica das sementes, 
atestadas pelos testes de condutividade elétrica e de ger-
minação. Com isso, objetivou-se com este trabalho ava-
liar as características biométricas de sementes de pinha 
coletadas no município de Candiba-BA. O trabalho foi 
realizado no Laboratório Biofábrica da Universidade 
Estadual do Sudoeste da Bahia, campus Vitória da Con-
quista. Os frutos de pinha foram coletados no mês de 
fevereiro de 2020 em Candiba-BA. As sementes foram 
retiradas de frutos fisiologicamente maduros, sendo 
selecionadas 100 sementes para avaliação. As caracte-
rísticas biométricas das sementes avaliadas foram com-
primento longitudinal, largura e espessura, medidas na 
linha mediana das sementes. Os dados foram subme-
tidos à estatística descritiva e para cada característica 
foram calculadas a média, amplitude entre valores mí-
nimos e máximos, mediana, moda, desvio padrão e va-
riância. As amplitudes foram de 10,77 a 15,97 mm, 5,94 
a 9,02 mm e 4,27 a 7,36 mm para comprimento, largura 

e espessura, respectivamente. Os valores médios para 
comprimento foram de 13,85 mm, para largura 7,42 
mm e espessura 5,31 mm. A mediana e a moda para 
comprimento foram de 13,77 e 12,93 mm, largura de 
7,37 e 7,60 mm, espessura de 5,30 e 4,90 mm, respec-
tivamente. Essa variação nas caraterísticas biométricas 
das sementes provenientes de plantas nativas é espera-
da, devido ao fato de que os seus frutos são polispér-
micos, podendo ocorrer competição, interferindo no 
tamanho final. Outros fatores que podem influenciar 
a variação nas características biométricas das semen-
tes são a composição genética das plantas matrizes e as 
condições ambientais. O desvio padrão e variância de 
comprimento apresentou maior valor, 1,22 e 1,5, res-
pectivamente, indicando maior variação entre os valo-
res quando comparados à largura e espessura com va-
lores de desvio padrão de 0,6 para ambas e de variância 
de 0,4 e 0,3, respectivamente. As sementes apresenta-
ram variabilidade em todas as características estudadas.
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O sorgo é uma das principais forrageiras utilizadas 
para ensilagem, mas devido a sensibilidade ao foto-
periodismo, muitos cultivares tem tido baixo desem-
penho em cultivos de segunda safra. Com o objetivo 
de identificar materiais adequados para esse período, 
foram avaliados 25 genótipos de sorgo forrageiro, na 
Embrapa Agrossilvipastoril, em Sinop, MT, nas segun-
das safras 2018 e 2019, com semeadura em fevereiro 
e colheita em maio. Foi utilizado o delineamento em 
blocos ao acaso, com três repetições. Os materiais fo-
ram avaliados quanto à altura (m), acamamento (%) 
e produtividade de massa verde (Mg ha-1). As médias 
dos genótipos para as características avaliadas foram 
submetidas ao teste de agrupamento proposto por 
Scott-Knott (P<0,05), sendo realizada a análise de va-
riância e o estudo da interação genótipos por ambien-
tes. O software GENES foi utilizado para análise dos 
dados. Apenas produtividade de massa verde demons-
trou interação G x A significativa, com os genótipos 
2013F02005, 2013F02019, 2013F02021, 2013F02006, 
BRS Ponta Negra e 2013F04006 se destacando positi-
vamente, com média geral de 42,59 Mg ha-1 no ano de 
2018 e de 53,08 Mg ha-1 no ano de 2019. Esses materiais, 
com exeção de 2013F02005 e 2013F04006, também 
estiveram entre os de maior altura, com média geral 
de 2,93 m, juntamente com 2015F30011, 2015F30012, 
2015F30013, 2013F03006 e 2013F03019. Quanto ao 
acamamento, 2013F02006 apresentou a maior média 

entre os períodos, com 47,57% de plantas acama-
das, seguido por 2013F02005 (33,96%), 2013F02019 
(27,13%) e 2013F02021 (21,78%), que estiveram no 
segundo grupo de maior acamamento. Apesar de estar 
entre os materiais de maior altura, BRS Ponta Negra se 
mostrou resistente ao acamamento. Sendo assim, por 
apresentarem boas produtividades de massa verde e 
menor incidência de acamamento, os genótipos BRS 
Ponta Negra e 2013F04006, se mostraram mais pro-
missores para cultivos de segunda safra.
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A espécie Astrocaryum aculeatum é uma palmeira tí-
pica da região amazônica, também, é encontrada nos 
estados do Pará, Roraima, Mato Grosso, Rondônia e 
Acre, e nos países, Colômbia, Venezuela, Guiana e Bo-
lívia. Apresenta um potencial econômico muito alto, 
o qual concentra-se em seus frutos, folhas e estipes, 
podendo ser utilizados na alimentação, confecção de 
biojóias, produção de biodiesel, confecções de redes 
de pesca, bolsas, cordas e tecidos, além de construção 
de cercas, currais e casas. Embora, essa palmeira seja 
importante para atividade econômica da região, a pro-
dução de tucumã é quase que em totalidade extrativis-
ta. Existe uma grande variedade de frutos da espécie, 
porém poucos estudos referentes a classificação dessas 
variedades. Sendo assim, o objetivo foi caracterizar e 
descrever os frutos do tucumã do amazonas que são 
vendidos em pontos e feiras do município de Itacoa-
tiara-Am. O estudo foi realizado entre os meses de 
outubro de 2019 e março de 2020 em feiras e pontos 
fixos de venda em Itacoatiara, zona metropolitana de 
Manaus. Foram amostrados 10 frutos de cada saca das 
procedências distintas (comunidades), vendidas pelos 
comerciantes, totalizando 420 amostras. No laborató-
rio foram determinadas as características físicas dos 
frutos, tais como: a) peso úmido do fruto inteiro; b) 
peso úmido da casca (epicarpo); c) peso úmido da 
polpa (mesocarpo); d) peso úmido do pirênio (endo-
carpo mais amêndoa); e) diâmetro do fruto; f) com-
primento do fruto; g) coloração da polpa e; h) tipo do 

tucumã. As amostras analisadas foram provenientes 
de 9 localidades distintas sendo que Anebá/Silves for-
neceu cerca de 52,38% dos frutos comercializados, os 
outros lugares foram Rondon/Itacoatiara (11,90%), 
Sudam/Itacoatiara (11,90%), Terra Santa/PA (7,14%), 
Arari/Itacoatiara (4,76%), Km 5 - Am 010/ Itacoatia-
ra (4,76%), sendo Km 13 - Am 010/Itacoatiara, Km 
36 - Am 010/Itacoatiara e Itapiranga responsáveis por 
2,38% cada. Os tipos de tucumãs analisados foram ver-
melho (80,95%), arara (14,28%) e mesclado (4,76%), 
o que foi possível identificar através da coloração da 
polpa, sendo ela nas tonalidades de laranja, amarelo 
e mescla entre laranja e amarelo, respectivamente. A 
média do peso dos frutos foi 56,56 ± 15,17 (CV 26,2), 
a média do peso da casca 8,63 ± 2,28 (CV 26,39), a 
média do peso da polpa 16,37 ± 5,37 (CV 58,47), a 
média do peso do pirênio 31,63 ± 9,19 (CV 29,06), a 
média do comprimentos dos frutos foi de 53,24 ± 6,34 
(CV 11,91) e o diâmetro foi 43,68 ± 4,56 (CV 10,44). 
Sendo assim, o pirênio corresponde a 56% e a polpa 
do tucumã representa em média 28,9% de todo o fru-
to. Foi possível observar a variabilidade entre as carac-
terísticas dos frutos de tucumã-do-amazonas.

Palavras-chave: biometria; Astrocaryum aculeatum; 
comercialização; conservação; diversidade genética.
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O feijão (Phaseolus vulgaris L.) está presente diaria-
mente na dieta dos brasileiros, sendo de suma im-
portância para o melhoramento o enriquecimento 
nutricional. O objetivo desse trabalho foi caracteri-
zar acessos de feijão carioca e preto, quanto aos seus 
teores de minerais e de proteínas.  O experimento foi 
conduzido em Londrina-PR, onde foram avaliados 6 
acessos de feijão no delineamento em blocos casua-
lizados. Para determinação dos minerais, os grãos de 
feijão foram lavados com HCL 0,1M, seguido de um 
enxague com água destilada. Em seguida, os grãos fo-
ram secos com papel toalha e deixados em ambien-
te arejado por 24 horas. Após essa limpeza, os grãos 
foram moídos no moinho Perten 3100. As amostras 
moídas (0,4 g) foram submetidas à digestão nitroper-
clórica (HNO3:HClO4) na proporção de 3:1, segundo 
metodologia de Miyazawa et al. (1999) e o teor dos 
minerais foi determinado em espectrofotômetro de 
emissão atômica -ICP Thermo Jarrel Ash ICAP 61E). 
O teor de proteínas foi determinado por espectrosco-
pia de infravermelho próximo (NIRS). Os dados fo-
ram submetidos à análise de componentes principais 
(ACP), pheatmap e correlação de Person, as análises 
estatísticas foram efetuadas com o auxílio do pro-
grama Rstudio. Através da análise dos componentes 
principais, foi possível explicar um total de 82,3% de 
toda a variabilidade genética, mostrando uma asso-
ciação dos vetores zinco, enxofre e magnésio com os 
acessos IPR Uirapuru e IPR Tuiuiú, os vetores fósforo, 

potássio e ferro foram associados com o acesso IPR 
Sabiá, os acessos IPR Curió e BRS Estilo foram asso-
ciados aos vetores cálcio e manganês, o acesso BRS 
Esteio apresentou os menores teores de minerais. Pela 
correlação de Pearson foi possível identificar correla-
ções positivas superiores a 0,7, entre proteína e enxo-
fre; ferro com fósforo, magnésio e cobre; zinco com 
enxofre e magnésio; cobre com magnésio; magnésio 
com fósforo e enxofre; e potássio com fósforo. Houve 
a presença de correlação negativa acima de 0,7 para 
cálcio com potássio e manganês com ferro. O acesso 
IPR Uirapuru mostrou-se promissor para os minerais 
zinco, enxofre e magnésio e o acesso IPR Curió apre-
senta potencial para os minerais cálcio e magnésio. 

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L.; qualidade nu-
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A mangueira (Mangifera indica L.) é uma fruteira que 
ocorre principalmente em zonas tropicais e subtropi-
cais. O Brasil é o sétimo maior produtor de manga do 
mundo, que é uma das frutas de maior importância 
para o agronegócio nacional. A doença antracnose, 
causada por fungos do genêro Colletotrichum, afe-
ta folhas, flores e frutos, prejudicando a qualidade e 
interferindo na produção. O uso de cultivares resis-
tentes é o método mais simples e eficaz para controle 
de doenças de plantas. Contudo para sua aplicação é 
necessário a identificação e caracterização prévia de 
recursos genéticos promissores que possam ser incor-
porados aos programas de melhoramento da cultu-
ra, visando à resistência a doenças. O objetivo desse 
estudo foi caracterizar morfoagronômicamente 17 
variedades e híbridos elites do Banco de Germoplas-
ma de Manga da Embrapa Mandioca e Fruticultura, 
selecionados pelo Programa de Melhoramento Gené-
tico da Mangueira no Brasil, em relação à resistência 
à antracnose. O trabalho foi desenvolvido em campo 
experimental da Embrapa Mandioca e Fruticultura, 
avaliando os genótipos Alfa, Azenha, Beta, CPAC 
329/94, CPAC 22/93, CPAC 165/93, CPAC 263/94, 
CPAC 58/95, Espada Vermelha, Lita, Palmer, Ôme-
ga, Rosa 02, Rosa 36, Rosa 46, Roxa Embrapa 141 e 
Tommy Atkins. As avaliações foram realizadas por 
dois avaliadores em dois lados da planta, com amos-
tragem ao acaso. A severidade da doença na panícula 
foi aferida por escala de notas: nível 1: Flores ou frutos 
tipos chumbinho sem sintoma de antracnose; nível 2: 
Até 50% das flores afetadas; nível 3: Sintomas nas flo-

res nos frutos e nos ráquis; nível 4: Totalmente atacada 
e enegrecida. Nas folhas, em relação ao percentual da 
área foliar com sintomas: nível 1: Entre 1% a 2%; nível 
2: Entre 2% e 5%; nível 3: Entre 5% e 10%; nível 4: En-
tre 10% e 20%; nível 5: Entre 20% e 40%; nível 6: acima 
de 40%. Nos frutos, quanto o percentual de área afeta-
da: Nível 1: Sem lesão; Nível 2: Menor que 5%; Nível 
3: Entre 5% e 10%; Nível 4: Entre 10% e 30%; Nível 5: 
Maior do que 30%. Os dados foram agrupados pelo 
método UPGMA, com base na distância euclidiana. 
Quanto ao grau de severidade e incidência da antrac-
nose, os acessos se distinguiram em cinco grupos. O 
grupos formado pelos genótipos Rosa 46, Rosa 36, 
CPAC 22/93 e Roxa, apresentou maior incidência e se-
veridade nas lesões de antracnose observadas nas pa-
niculas, flores e frutos. O genótipo Espada Vermelha 
se dispôs isoladamente no dedrograma, assim como o 
genótipo Azenha, ambos correspondem aos materiais 
que apresentaram menor incidência de lesões quando 
comparadas aos supracitados. Palmer, Rosa02, Omega 
e Tommy Atkins, CPAC 58/95, Alfa e CPAC 263/94 
se agruparam como genótipos intermediários. CPAC 
165/93, Lita, Beta e CPAC 329/94, foram categoriza-
dos como resistentes a antracnose.
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O gênero Capsicum pertence à família Solanaceae e 
compreende as espécies de pimentas e pimentões e são 
hortaliças consumidas em todo o mundo. As pimen-
teiras deste gênero estão intimamente relacionadas à 
riqueza cultural brasileira, sendo parte valiosa do pa-
trimônio da biodiversidade por apresensentarem am-
pla variabilidade genética para diferentes caracteres, 
planta, flores e principalmente de frutos. A caracteri-
zação morfológica auxilia na seleção de germoplasma 
e no conhecimento da espécie. Com isso, o objetivo 
desse trabalho foi caracterizar frutos em genótipos de 
Capsicum annuum L. O experimento foi realizado no 
laboratório de Biotecnologia e Melhoramento Vegetal 
do Centro de Ciências Agrárias, Universidade Federal 
da Paraíba (CCA-UFPB). Utilizou dois genótipos de 
pimenteiras ornamentais (Capsicum annuum L.), o 
UFPB-77.3 e o UFPB-137, pertencentes ao Banco de 
Germoplasma de Hortaliças do CCA, UFPB. O deli-
neamento experimental foi inteiramente casualizado, 
com dois tratamentos (genótipos) e 10 repetições. As 
características avaliadas foram definidas com base no 
International Plant Genetic Resource Institute, com-
primento do fruto, peso do fruto, comprimento do 
pedicelo, maior diâmetro do fruto,  menor diâmetro 
do fruto, comprimento da placenta, espessura do pe-
ricarpo, número de sementes por fruto, peso do fruto 
sem semente, manchas de antocianinas, forma do fru-
to, persistência do fruto com o pedicelo, persistência 
do pedicelo com o talo, cor do fruto imaturo, cor do 
fruto intermediário, cor do fruto maduro. Os dados 
quantitativos foram submetidos ao teste t para dados 

independentes, (α = 0,05) e os dados qualitativos fo-
ram analisados por meio de estatística descritiva e 
mostrados em tabela de frequência. Dentre os dois 
genótipos avaliados, o UFPB-77.3 apresentou carac-
terísticas de menores valores médios e de qualidades 
desejáveis para o uso ornamental, sendo importante 
para ser utilizado com genitor em programa de me-
lhoramento genético de pimenteiras ornamentais.

Palavras-chave: acessos; melhoramento genético; pi-
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O fungo micorrízico Waitea circinata induz resistência 
em plantas de arroz contra Magnaporthe oryzae (bru-
sone) e Rhizoctonia solani (queima da bainha). Esta 
ação pode ser explicada pela produção de enzimas 
hidrolíticas. Dessa forma, este estudo teve como obje-
tivo avaliar a produção de xilanases, celulases, gluca-
nases e quitinases do filtrado W. circinata. O fungo foi 
cultivado em BDA por 11 dias, em seguida o micélio 
foi raspado obtendo-se a suspensão micelial de 20 g 
por litro de água destilada e autoclavada. A suspensão 
foi mantida sob agitação constante de 140 rpm por 0, 
24, 48, 72, 96, 120, 144, 168 e192 horas. Após o perío-
do de agitação, a suspensão foi filtrada em peneira de 
500 mesh esterilizada, obtendo-se, assim, a fase líquida 
denominada filtrado. Os ensaios foram realizados em 
delineamento inteiramente casualizado, com três re-
petições e três réplicas biológicas. As enzimas endoxi-
lanases, endoglucanases, quitinases, celobiohidrolases 
e celulases totais foram quantificadas. Maiores produ-
ções de xilanases, celobiohidrolases e celulases totais 
foram 335,8, 39,5 e 39,4 U/mg-1, respectivamente, após 
24 horas. O pico de endoglucanases foi após 24 horas 
com 35,5 U/mg-1. Para a quitinase o pico de atividade 
foi após 168 horas com 0,05 U/mg-1.Os resultados de-
monstraram que o filtrado produz estas enzimas que 
poderão ser usadas em formulações bioquímicas.
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O cajuí é um fruto nativo do Cerrado brasileiro. Tra-
ta-se de uma árvore frutífera rústica, possui grande 
qualidade nutricional, constitui importante recurso 
genético que pode ser usado em programas de me-
lhoramento. Essa espécie ainda não é domesticada, 
deste modo, os estudos devem ser ampliados, princi-
palmente, quanto sua caracterização, cultivo, conser-
vação e beneficiamento, já que se trata de uma ativida-
de potencialmente geradora de renda, sobretudo nas 
áreas de ocorrência. A caracterização morfológica é de 
grande importância, para o conhecimento das quali-
dades que o fruto pode apresentar. O presente traba-
lho teve como objetivo caracterizar morfologicamente 
cajuí (frutos e pedúnculos) coletados no município de 
São Raimundo das Mangabeiras-MA. No qual foram 
coletados frutos de quinze árvores/matrizes (genóti-
pos), em seu período de safra, em estádio de matu-
ração completa, foram caracterizados morfologica-
mente dez parâmetros deste fruto: PMP - Peso Médio 
do Pedúnculo; PMC - Peso Médio da Castanha; CP- 
Comprimento do Pedúnculo; CC – Comprimento da 
Castanha; DAP – Diâmetro Apical do Pedúnculo; DBP 
– Diâmetro Basal do Pedúnculo; COR – Coloração; 
FP – Formato do Pedúnculo; pH – Potencial Hidro-
geônico; SS – Sólidos Solúveis (ºBrix). Os resultados 
mostram que os descritores morfológicos utilizados 
foram satisfatórios em permitir a detecção de diferen-
ças entre os genótipos, havendo expressão de varia-

ção genética entre os genótipos. Todos os genótipos 
apresenta PMC < 3,33 g, sendo, portanto, classificada 
como cajuís de acordo com classificação da indústria 
de processamento de castanha de caju. Foi verificado 
também que os genótipos que mais se destacaram fo-
ram a genótipo 8 com maior PMP obtendo valor de 
14,13g, no PMC com 1,93g, no CC com 20,51mm, o 
genótipo 10 com maior valor de  CP de 35,98mm e SS 
que foi de 16,67 ºBrix. Por fim, o cajuizeiro apresenta-
-se como uma fruteira nativa bastante promissora, so-
bretudo na região Nordeste do país. A valorização do 
formato e do tamanho reduzido dos pedúnculos para 
a obtenção de produtos diferenciados são iniciativas 
importantes para favorecer produção e a divulgação 
comercial das espécies nativas.
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O feijão-Lima ou fava (Phaseolus lunatus L.) é muito 
cultivado por agricultores familiares da Região Nordes-
te, garantindo a segurança alimentar, como também é 
fonte de renda, devido a sua comercialização. Como é 
uma planta autógama com frequência alogamia, é co-
mum a ocorrência de misturas dos materiais genéticos, 
possibilitado maior variabilidade genética. Essa varia-
bilidade pode ser avaliada e quantificada a partir da 
caracterização. Dessa forma, o objetivo deste trabalho 
foi caracterizar morfologicamente variedades crioulas 
de feijão-fava cultivadas por agricultores familiares. O 
experimento foi conduzido em área experimental do 
IFPE campus Vitória de Santo Antão, em blocos ca-
sualizados, com espaçamento 1,5x1,5m, onde avaliou-
-se 8 acessos de fava provenientes de três municípios: 
Garanhuns (acesso 5,6 e 8), Limoeiro(acessos 2 e 7) e 
Lagoa de Itaenga(acessos 1, 3, 4). Os caracteres avalia-
dos foram: crescimento, aberturas das asas, tamanho 
do botão floral, forma do folíolo, pilosidade da folha, 
persistência da folha, número de folhas, altura planta, 
comprimento e largura do folíolo, de acordo com Inter-
national Plant Genetic Resources Institute. Foi obser-
vado que todos os acessos apresentaram folha do tipo 
glabra e persistente, aberturas das asas paralelas fecha-
das, padrão de crescimento indeterminado e tamanho 
de botão floral pequeno. Não sendo utilizados para di-
ferenciar os acessos entre si. A forma do folíolo foi do 
tipo Oval (Acessos 1, 2 e 8), Redondo (Acesso 3, 4, 6 e 
7) e Linear lanceolada (Acesso 5). Ao observar a dissi-

milaridade genética pelo método de Singh (1981) ave-
riguou-se que o comprimento e largura do folíolo fo-
ram os mais eficientes para explicar a dissimilaridades 
entre os acessos. Ambos somados apresentam 81,65% 
de contribuição relativa para a divergência genética. Os 
demais caracteres analisados, altura da planta com 30 
dias e número de folhas com 30 dias, correspondem, 
juntos, com 18,35%. Utilizando o dendrogama pelo 
método de vizinho mais próximo, houve a formação de 
dois grupos, com 60 e 100% de dissimilaridade. O se-
gundo grupo foi formado isoladamente pelo Acesso 5. 
A partir dos dados monológicos caracterizados não foi 
possível separar os acessos por procedência. As variá-
veis comprimento do folíolo e largura do folíolo foram 
as mais herdáveis e mais eficientes para explicar a dissi-
milaridade entre os acessos.
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As variedades crioulas são imprescindíveis na segu-
rança alimentar das comunidades rurais que as con-
servam, além disso, os programas de melhoramento 
genético dependem desses recursos para o desenvol-
vimento de novas cultivares. Diante disso, objetivou-
-se caracterizar 69 variedades crioulas e comerciais de 
milho cultivadas no Espírito Santo quanto a fenolo-
gia, caracteres agronômicos e de rendimento e injú-
rias causadas por pragas e doenças. Foram avaliadas 
65 variedades crioulas de milho e quatro variedades 
comerciais cultivadas no estado do Espírito Santo. O 
experimento foi conduzido em blocos completos ca-
sualizados, com três repetições e parcelas contendo 
três fileiras de 2 x 1 m e cinco plantas por metro. As 
variáveis fenológicas avaliadas foram: florescimento 
masculino, feminino e protandria, as agronômicas fo-
ram: altura até a espiga principal e altura da planta, 
os caracteres de rendimento foram: peso das espigas 
com e sem palha e o peso dos grãos, as variáveis de 
injúrias foram: incidência de lagarta do cartucho nas 
plantas, incidência de helmintosporiose, ferrugem e 
mancha branca nas folhas. A diferença entre os trata-
mentos foi calculada pelo teste de Scott Knott a 5% de 
probabilidade de erro. Como resultados, para os ca-
racteres fenológicos, três testemunhas comerciais (hí-
brido transgênico AgrisureViptera, cultivares AG1051 
e AG105) agruparam com 20 variedades crioulas que 
apresentaram FM e FF precoce. As variedades que 
apresentaram florescimento tardio foram a 10, 53, 56, 

57 e 73, com florescimento entre 68 a 72 dias após a 
emergência. Quanto a protandria, a variedade 65 foi a 
única que apresentou florescimento masculino e femi-
nino no mesmo dia. Para os caracteres agronômicos 
de altura, notou-se grande variabilidade entre as va-
riedades de milho em estudo. Para as variáveis relacio-
nadas a produção, nota-se que o híbrido transgênico, 
se agrupou com as variedades que apresentaram me-
nores pesos. Quanto a incidência de S. frugiperda, oito 
variedades não apresentaram nenhuma das plantas 
atacadas pela praga, sendo sete variedades crioulas e 
o híbrido transgênico resistente a praga. Com relação 
a incidência de doenças fúngicas foliares, destacam-se 
as variedades 1, 7 e 58, que não apresentaram sintomas 
de nenhuma das três doenças avaliadas neste estudo. 
Nota-se que as variedades crioulas de milho cultiva-
das no estado do Espírito Santo apresentam poten-
cial fenológico, agronômico e de rendimento maior e 
semelhante a variedades comerciais consolidadas no 
mercado, além disso há variedades crioulas resistentes 
a pragas e doenças que podem ser inseridas como ge-
nótipos promissores em programas de melhoramento 
genético da espécie.
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O Feijão vagem (Phaseolus vulgaris L.) é uma impor-
tante fonte de proteína e nutrientes acessível a um baixo 
custo, dessa forma torna-se importante o enriqueci-
mento nutricional através do melhoramento genético. 
A seleção de cultivares de interesse para os programas 
de melhoramento pode ser efetuada levando em consi-
deração os caracteres agronômicos, morfológicos, nutri-
cionais e moleculares, podendo ser uma ferramenta na 
busca de variabilidade genética. O objetivo desse traba-
lho foi caracterizar acessos de feijão vagem, quanto aos 
seus teores de minerais. O experimento foi conduzido 
em Londrina-PR, onde foram avaliados 6 acessos de 
feijão vagem no delineamento em blocos casualizados. 
Para determinação dos minerais, os grãos de feijão fo-
ram lavados com HCL 0,1M, seguido de um enxague 
com água destilada. Em seguida, os grãos foram secos 
com papel toalha e deixados em ambiente arejado por 
24 horas. Após essa limpeza, os grãos foram moídos no 
moinho Perten 3100. As amostras moídas (0,4 g) foram 
submetidas à digestão nitroperclórica (HNO3:HClO4) 
na proporção de 3:1, segundo metodologia de Miyaza-
wa et al. (1999) e o teor dos minerais foi determinado 
em espectrofotômetro de emissão atômica -ICP Thermo 
Jarrel Ash ICAP 61E). Através da análise dos compo-
nentes principais, foi possível explicar um total de 78,2% 
de toda a variabilidade genética, mostrando uma asso-
ciação dos vetores zinco, bora, manganês e fósforo com 
o acesso Archer 9893, os vetores cálcio, magnésio, potás-
sio, cobre e nitrogênio foram associados com os acessos 
Amarelinho trepador, Black valentine e Branco de va-
gem, os acessos Bayo e Cachamundinho apresentaram 

baixos teores de minerais. Pela correlação de Pearson 
foi possível identificar correlações positivas superiores 
a 0,7, entre nitrogênio e cobre; cobre com magnésio e 
enxofre; enxofre e magnésio; magnésio com manganês 
e zinco; manganês com zinco e fósforo; zinco e fósforo; 
e fósforo com potássio. Houve a presença de correlação 
negativa acima de 0,7 para nitrogênio e boro. O aces-
so Archer 9893 se mostrou promissor para os minerais 
zinco, manganês e fósforo e o acesso Branco de vagem 
possui potencial para os minerais magnésio, cálcio, po-
tássio, cobre e nitrogênio. A caracterização permitiu di-
ferenciar os acessos, evidenciando os mais promissores 
para programas de melhoramento visando a biofortifi-
cação dos principais minerais.
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A aplicação de índices de seleção, corriqueiramente 
usados sobre valores fenotípicos, em valores genotípi-
cos é bastante recente em programas de melhoramen-
to de trigo. Diante disso, o objetivo deste trabalho foi 
obter o coeficiente de coincidência entre cinco índices 
aplicados em valores genotípicos (BLUPs) para a se-
leção de linhagens de trigo. Para tanto, 41 genótipos 
de trigo foram avaliados em um experimento em blo-
cos ao acaso na área experimental do Programa Trigo 
da Universidade Federal de Viçosa (UFV), com três 
repetições. Dos 41 genótipos, 32 eram linhagens de-
senvolvidas pelo Programa Trigo-UFV e os demais, 
cultivares comerciais de diferentes obtentores. Visan-
do a seleção simultânea por linhagens precoces, com 
sanidade, de estatura baixa para cultivo irrigado, de 
alto peso de hectolitro e altamente produtivas, foram 
avaliados os caracteres: dias para a floração (DF), nota 
de doença (ND), altura de planta (AP), peso de hec-
tolitro (PH) e produtividade de grãos (PG). Os da-
dos obtidos foram submetidos a análise de deviance 
seguindo o modelo 21 do software Selegen. Os parâ-
metros genéticos e os valores genotípicos obtidos na 
análise foram usados para a aplicação dos índices de 
seleção: índice da soma de ranks (ISR), índice Multipli-
cativo (IM), índice Distância Genótipo-Ideótipo (IDGI), 
índice aditivo (IA) e índice FAI-BLUP (IF). Em cada 
índice foram selecionados 20% dos melhores genóti-
pos (8 selecionados). Para todos os caracteres, houve 
diferença significativa a 1% de probabilidade pelo tes-

te da máxima verossimilhança. A maior estimativa de 
coincidência na seleção dos genótipos deu-se para os 
índices IM × IF selecionando concomitantemente sete 
genótipos (0,88), seguidos por ISR × IM e ISR × IF, com 
coincidência de 0,75. Os índices mais divergentes fo-
ram IDGI × IF e IM × IF, concordando somente em dois 
dos oito genótipos selecionados. Os demais coeficien-
tes de coincidência apresentaram estimativas interme-
diárias, 0,38 (ISR × IDGI, ISR × IA e IA × IF), 0,5 (IM × IA) e 
0,63 (IDGI × IA). O somatório dos ganhos com a seleção 
foi de 10,08%, 16,11%, 15,74%, 44,3% e 9,81%, para os 
índices ISR, IM, IDGI, IA e IF, respectivamente. Os genótipos 
CD 1303, BRS 264, VI 131313, VI 131246, VI 14047, 
VI 14774, VI 14980 e VI14867, foram selecionados 
concomitantemente por três ou mas índices, eviden-
ciando superioridade em relação aos demais. A linha-
gem VI 14980 esteve entre as 20% superiores em todos 
os índices, portanto revela potencial para ser selecio-
nada pelo programa de melhoramento como registro 
de uma nova cultivar de trigo para a região Central 
do Brasil. A estratégia de seleção simultânea usando 
múltiplos índices baseados em valores genotípicos é 
promissora e confere ao melhorista maior acurácia na 
seleção de genótipos superiores. 
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O inhame é uma tuberosa com características agro-
nômicas desejáveis, sendo um alimento importante, 
com elevado conteúdo nutricional, além de ser fonte 
de trabalho e renda. Diante de aspectos como a baixa 
e lenta taxa de propagação, os problemas fitossanitá-
rios e a falta de material propagativo de qualidade, a 
multiplicação in vitro é uma alternativa satisfatória para 
obtenção de plantas em larga escala e isentas de pató-
genos. Contudo, alguns fatores podem influenciar no 
crescimento in vitro das plantas, como as condições do 
meio de cultura, que inclui as concentrações do agente 
gelificante. Este trabalho teve como objetivo estabelecer 
as concentrações ideais de Phytagel® para a multiplica-
ção in vitro do inhame. O experimento foi conduzido 
no Laboratório de Cultura de Tecidos da Embrapa 
Mandioca e Fruticultura. Miniestacas de 1 cm oriundas 
de plantas previamente cultivadas in vitro dos genóti-
pos Dioscorea alata L., D. alata var. purpurea (Roxb.) 
A. Pouchet e D. rotundata Poir. foram introduzidas no 
meio de cultura 2GGC, na ausência (líquido) e solidi-
ficado com Phytagel® nas concentrações de 1 g L-1, 2 g 
L-1, 3 g L-1 e 4 g L-1. O delineamento foi inteiramente 
casualizado, em esquema fatorial 3 x 5 (3 genótipos e 5 
concentrações de Phytagel®), com 15 repetições. Após 
90 dias, foram avaliados altura de parte aérea (cm), nú-
meros de folhas verdes e senescentes, números de mi-
niestacas, de brotos e de raízes, comprimento da maior 
raiz (cm), massas fresca e seca de parte aérea e de raízes 
(mg). Os dados obtidos foram submetidos ao programa 

estatístico R, utilizando o pacote ExpDes.pt. Nas con-
dições experimentais estudadas, 94,7% dos explantes 
foram responsivos. Para todas as variáveis analisadas 
houve efeito significativo para a interação entre genó-
tipo e concentrações de Phytagel®. De modo geral, para 
o fator genótipo, as maiores médias foram observadas 
em D. alata var. purpurea, seguido de D. alata, exceto 
para número de brotos. Em relação às concentrações de 
Phytagel®, para D. alata var. purpurea, as maiores mé-
dias obtidas para altura de parte aérea, número de fo-
lhas verdes e comprimento da maior raiz ocorreram no 
meio líquido. Em D. alata var. purpurea os maiores va-
lores para número de brotos e comprimento da maior 
raiz também foram obtidos na ausência do gelificante. 
Ainda no meio líquido, em D. rotundata, isso aconteceu 
/apenas para o número de folhas senescentes. Conside-
rando os meios gelificados, as médias mais altas, para a 
maioria das variáveis, foram registradas na espécie D. 
rotundata, em concentrações de Phytagel® entre 1,75 g 
L-1 e 2,1 g L-1. Dessa forma, para a multiplicação in vi-
tro de D. alata var. purpurea e D. alata recomenda-se 
utilizar o meio de cultura líquido e para D. rotundata 
gelificado com concentrações entre 1,75 g L-1 e 2,1 g L-1

 
de Phytagel®.
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O cultivo ex situ é uma ferramenta importante nos es-
tudos de conservação da biodiversidade, principalmen-
te em espécies ameaçadas de extinção, de populações 
restritas e em locais antropizados a exemplo de Raddia 
guianensis (Poaceae, subfamília Bambusoideae e tribo 
Olyreae). Esta espécie é nativa, porém, não endêmica, 
com uma população descrita na Guiana. É encontrada 
em sub-bosque de florestas húmidas, locais com pouca 
disponibilidade luminosa e está sob risco de extinção 
devido a ação antrópica. O objetivo desse trabalho foi 
avaliar a taxa de sobrevivência e o crescimento de in-
divíduos de Raddia guianensis sob cultivo ex situ em 
dois níveis de luminosidade. Dez indivíduos de R. 
guianensis foram selecionados de uma população já 
conhecida, localizada na cidade de Cachoeira, Bahia, 
Brasil, e transportados para o novo local em embala-
gens individuais contendo o conjunto individuo+solo 
original úmido. Após 5 dias da coleta, os indivíduos 
foram transplantados para recipientes com capacidade 
de 5 litros, contendo uma mistura de solo do ambien-
te natural e local (1:1) da unidade experimental Horto 
Florestal da UEFS. Após o transplantio, metade dos re-
cipientes foi distribuída em viveiros cobertos com tela 
sombrite preta com 80% e 50% de restrição de lumino-
sidade e permaneceram por 454 dias. Foram analisa-
das a % de sobrevivência das mudas, emissão de folhas, 
presença de inflorescência, número de brotos, diâme-
tro (mm) e comprimento da parte áerea (cm). As lu-
minosidades testadas não interferiram na sobrevivên-
cia das mudas, porém não foi observada a presença de 

inflorescências durante o período de desenvolvimento. 
Não houve variações significativas para os dados de 
crescimento entre os ambientes testados. O número de 
brotos e folhas foi expressivo nas mudas conservadas 
a 50% de disponibilidade luminosa, com aproxima-
damente 47 e 544 respectivamente. Neste ambiente a 
emissão de novas folhas (biomassa) foi 52% superior 
quando comparado às plantas mantidas em ambiente 
de maior restrição de luz. De forma inversa, a altura das 
plantas e o diâmetro do caule foram favorecidos para 
aqueles indivíduos cultivados a 20% de disponibilidade 
de luz (média de 29cm e 0,7mm, respectivamente), cor-
respondendo a 28% e 10% superior às médias obser-
vadas nas plantas conservadas em ambiente de maior 
disponibilidade de luz. Concluímos que a conservação 
ex situ de R. guianensis a partir de indivíduos jovens 
é viável, apresentando alto índice de sobrevivência da 
espécie.  As estratégias de sobrevivência predominante 
envolvem crescimento em comprimento da parte aérea 
nos ambientes de pouca luz e formação de biomassa 
das plantas em ambiente de maior luminosidade. O nú-
mero reduzido de indivíduos avaliados e a alta plastici-
dade fenotípica da espécie devem ser considerados na 
discussão dos resultados.
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O uso de descritores agronômicos para caracteriza-
ção do germoplasma, envolve diversas etapas, onde 
se busca conhecer o mais detalhadamente possível 
uma espécie em estudo, e possibilita inferir informa-
ções que norteiam os programas de melhoramento 
genético desta espécie. O presente trabalho objetivou 
identificar a contribuição relativa dos caracteres para 
onze descritores agronômicos no estudo da diversida-
de genética da palma forrageira, e indicar descritores 
com baixa contribuição para serem descartados. Fo-
ram avaliados 65 acessos coletados em 13 populações 
localizadas em diferentes regiões do Estado da Bahia. 
O experimento foi estabelecido na estação experi-
mental Rio Seco, localizada no Município de Amélia 
Rodrigues, com delineamento em blocos casualizados 
com espaçamento de 1,0 x 0,5m (fileira x plantas). Aos 
12 meses após o plantio, procedeu-se a caracterização 
dos acessos. Os dados coletados foram submetidos a 
análise estatística utilizando o programa GENES. O 
coeficiente de ponderação, associado as variáveis ca-
nônicas, foram utilizados para estimar a contribuição 
dos caracteres para a variação observada na espécie. 
Para identificação dos caracteres de menor importân-
cia relativa utilizou-se o critério de corte dos autove-
tores inferiores 0,70. As quatro primeiras variáveis ca-
nônicas reuniram 74,86% da variação total, portanto, 
explicaram a maior parte da variação total disponível 
nos dados amostrais. Os descritores AFTC, AC, NTC 
e CC foram indicados para descarte por apresentarem 
baixa contribuição relativa para o estudo da diversi-

dade em O. fícus-indica. Os descritores com maior 
contribuição na discriminação dos acessos foram DC, 
MS, AP, LP e PS respectivamente e devem ser prio-
rizados em programas de melhoramento genético da 
palma forrageira.
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A Palma de Santa Rita (Gladiolus spp.) é uma espécie 
de flor de corte mundialmente conhecida. No Brasil 
apesar dessa cultura originária do continente afri-
cano ter sido introduzida na década de 1950, o me-
lhoramento genético ainda é pouco explorado, um 
dos mais importantes programas de melhoramento 
do país é desenvolvido pelo Instituto Agronômico de 
Campinas, em São Paulo. Nesse sentido, estudos que 
fomentem os novos programas de melhoramento em 
outras regiões do país são necessários. A correlação 
entre caracteres é uma informação importante em um 
programa de melhoramento por permitir ao melho-
rista avaliar o quanto a alteração de uma característica 
pode afetar as demais características de importância 
econômica de espécie. O objetivo do presente estudo 
foi avaliar a relação entre caracteres morfológicos de 
hastes florais de Palma de Santa Rita das cultivares 
White Goddess, San Martin e Yester Gold. Plantas de 
Palma de Santa Rita, com hastes em ponto de colheita 
comercial, foram colhidas e avaliadas quanto à altura 
e massa fresca da planta, tamanho, diâmetro e número 
de flores das inflorescências. A partir dos dados obti-
dos, foram determinados a média, o valor mínimo e 
máximo, desvio-padrão e o grau de correlação de duas 
variáveis por meio da análise de correlação de Person. 
As plantas de Palma de Santa Rita apresentaram altura 
entre 108,00 e 156,00 cm, a massa fresca média das 
plantas foi de 126,49 g. As inflorescências apresenta-

ram tamanho entre 34,00 e 53,00 cm e número médio 
de flores variando de 8,00 a 15,00 por inflorescência. 
Correlações significativas foram observadas para a re-
lação entre altura de planta x diâmetro inflorescência e 
altura de planta x tamanho da inflorescência. Os valo-
res de correlação entre essas características foram res-
pectivamente 0,47 e 0,46. Para altura de planta x mas-
sa fresca e massa fresca x diâmetro da inflorescência o 
valor da correlação foi superior a 0,70. As hastes flo-
rais de gladíolos avaliadas apresentaram grande varia-
ção nos caracteres morfológicos estudados, sendo que 
as características com maior correlação foram altura 
de planta, massa fresca e diâmetro da inflorescência. 
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O milho (Zea mays L.) é uma das principais culturas 
mais produzidas mundialmente, sendo importante para 
alimentação humana e animal. Mas, em regiões com de-
ficiência hídrica, como é o caso do sertão sergipano, o 
cultivo é limitado e isso afeta o desempenho produtivo, 
assim as estimativas de correlação entre componentes 
de produção podem auxiliar na seleção de caracterís-
ticas e ganhos genéticos em populações em melhora-
mento. Com isso, o objetivo desse trabalho foi estimar a 
correlação entre os componentes de produção de grãos 
de milhos experimentais e comerciais no alto sertão 
sergipano. O experimento foi realizado no ano agrícola 
de 2019 na fazenda experimental da EMBRAPA – se-
miárido, no município de Gracho Cardoso - SE, com 
plantio de 28 genótipos comerciais e experimentais em 
delineamento em blocos casualizados, com duas repeti-
ções, totalizando 56 parcelas. As variáveis analisadas fo-
ram número de espigas (NE) considerando a média de 
cinco plantas da parcela, comprimento da espiga (CE), 
número de fileiras de grão/espiga (NFG) e número de 
grão por fileira (NGF) considerando a média de cinco 
espigas aleatória da parcela. Os dados foram submetidos 
ao software SAS para realização da análise de correla-
ção usando a matriz fenotípica nxn das variáveis. Para 
classificar a magnitude da correlação foi considerado a 
relação de Mukaka que considera muito baixa (0 a 0,3), 
baixa (0,3 a 0,5), moderada (0,5 a 0,7), alta (0,7 a 0,9) e 
muito alta (0,9 a 1). Observou-se que as correlações en-
tre NE e CE (0,07), NGF e NFG (0,32), NFG e CE (0,32), 
NGF e NE (0,45), NFG e NE (0,48) e CE e NGF (0,62) 
foram positivas, ou seja, em todas essas variáveis foram 
obtidas uma relação linear positiva em relação aos com-
ponentes de produção de grãos. Pode-se destacar que 

a correlação entre NE e CE (0,07) foi considera muito 
baixa, e as correlações que são entre NGF e NFG (0,32), 
NFG e CE (0,32), NGF e NE (0,45) e NFG e NE (0,48) 
são consideradas como sendo baixa, enquanto entre CE 
e NGF (0,62) pode ser classificada como moderada, sen-
do essa uma correlação importante por serem variáveis 
diretamente proporcionais, isso indica possibilidade de 
seleção de variáveis importantes para avaliação e pre-
dição indireta de componentes de produção da espiga. 
Nota-se que não se pode predizer, nas condições do ex-
perimento, os componentes do grão com o número total 
de espiga. No entanto, está correlação foi positiva, sinali-
zando um possível aumento dos componentes da espiga 
com o aumento do número total de espigas por planta. 
A prolificidade da planta já é considerada um compo-
nente de produção importante no melhoramento de 
variedade e se tratando da região semiárida onde se ca-
racteriza por apresentar uma significativa quantidade de 
pequenos agricultores, essa variável pode ser explorada 
em programas de melhoramento como variável princi-
pal na seleção indireta de componentes de produção da 
espiga. Portanto, a correlação existente indica que todas 
as variáveis tiveram efeitos favoráveis em relação a pro-
dutividade de grãos de milho no alto sertão sergipano, e 
o NE pode ser usado como variável principal na seleção 
indireta de componentes de produção. 
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O pequizeiro (Caryocar brasiliense Cambess.) é uma 
espécie frutífera nativa do Cerrado que possui im-
portância econômica, nutricional e social para as po-
pulações que dela dependem como fonte de renda. 
A característica marcante do pequi é a presença de 
espinhos no endocarpo, no entanto, na região de São 
José do Xingu (MT) foi encontrada uma árvore que 
produz frutos sem espinhos. Em programas de me-
lhoramento genético, ao longo do processo de seleção, 
tem-se como objetivo melhorar um caráter principal, 
manter ou aprimorar a expressão de outros caracteres 
simultaneamente. Dessa forma, o conhecimento das 
relações existentes entre caracteres, tais como estima-
dos pelas correlações, tem sido de grande relevância 
no melhoramento vegetal, pois fornece informações 
úteis ao pesquisador e auxiliam no processo seletivo. 
O objetivo deste trabalho foi avaliar as correlações 
fenotípicas e genotípicas entre caracteres de fruto de 
pequizeiro sem e com espinhos no endocarpo, para 
determinar características que facilitem processos de 
seleção para melhoramento. Foram coletados 10 fru-
tos por árvore (8 produtoras de frutos com espinhos e 
9 produtoras de frutos sem espinhos). Foram avalia-
dos dez caracteres do fruto e do caroço: Massa de Fru-
to, Altura de Fruto, Comprimento de Fruto, Largura 
de Fruto, Altura de Pirênio, Comprimento de Pirênio, 
Diâmetro de Pirênio, Massa de Pirênio, Massa da Cas-

ca e Espessura da Casca. Foram estimados os coefi-
cientes de correlação fenotípica e genotípica entre os 
caracteres avaliados utilizando o programa GENES. 
Foi observado a ocorrência de 15 correlações signifi-
cativas, pelo Teste t (p≤0,05), para caracteres de frutos 
de pequizeiros com espinhos e 31 correlações signi-
ficativas (p≤0,05) para caracteres de frutos de pequi-
zeiros sem espinhos. No processo de seleção, com o 
objetivo de selecionar frutos com maior produção de 
polpa, sugere-se uma seleção pela massa dos pirênios, 
devido à alta correlação entre a massa de pirênio e a 
massa de fruto. Em relação aos frutos sem espinhos, 
em todos os caracteres analisados, é indicada a seleção 
pela massa do pirênio, pois ela se correlaciona com o 
rendimento do pirênios e com a massa do fruto. No 
pequi com espinhos, ao analisar as correlações entre 
os caracteres, verificou-se também que a seleção pela 
massa do pirênio é a mais indicada. Cabe ressaltar que 
fazer a seleção pela massa do fruto não seria a melhor 
estratégia, pois a massa do fruto não tem associação 
linear com o rendimento.
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A produtividade de grãos em trigo é resultante de uma 
série de interações de fatores genéticos, fisiológicos e 
ambientais, sendo necessário o seu estudo por meio 
de metodologias que permitem estimativas de parâ-
metros mais precisos, tais como a metodologia REML/
BLUP. Portanto, o objetivo desse trabalho foi verificar 
a existência de correlações canônicas entre caracteres 
fisiológicos e agronômicos em 40 linhagens de trigo 
tropical utilizando o método REML/BLUP. Para tal, o 
experimento foi conduzido na área experimental Pro-
fessor Diogo Alves de Mello da Universidade Federal 
de Viçosa em Viçosa-MG, no qual foram avaliadas 38 
linhagens de trigo tropical desenvolvidas pelo Progra-
ma Trigo UFV, em fase preliminar de desenvolvimento 
e em ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU) e duas 
cultivares comerciais recomendadas para a região do 
Cerrado, “BRS 264” e CD 151. O delineamento ex-
perimental utilizado foi de blocos ao acaso, com três 
repetições. As variáveis fisiológicas (grupo I) avaliadas 
foram temperatura foliar (LT, ºC), concentração de CO2 
intracelular (Ci, µmol m-2 s-1), taxa de transpiração (E, 
mmol of H2O m-2 s-1), condutância estomatal à H2O (gs, 
mol of H2O m-2 s-1), e fotossíntese líquida (A, µmol of 
CO2 m

-2 s-1), medidos no momento da antese através 
do aparelho IRGA (infrared gas analyzer). As variáveis 
agronômicas (grupo II) coletadas foram: dias para o 
florescimento (DF), nota de doença (DN, notas de 1 a 
5), altura da planta (PH, cm), peso do hectolitro (HW, 
kg 100 L-1), tamanho de espiga (SS, cm), grãos por es-
piga (NGS) e produtividade de grãos (GY, kg ha-1, 13% 
U.b.s.). O modelo estatístico genético utilizado foi o 
21, calculado pelo programa SELEGEN. A partir dos 
BLUPs foi realizado o diagnóstico de multicolinearida-

de e calculado a correlação canônica entre os grupos. O 
teste da razão de verossimilhança indicou efeito signi-
ficante para todas as variáveis observadas a 5% de pro-
babilidade. As médias das estimativas de herdabilidade 
entre os genótipos variaram de 0,55 (GY) até 0,88 (LT 
e DF). Os valores de acurácia seletiva foram considera-
dos muito altos (>0,9) para LT, DF e HW e altos para o 
restante das variáveis. Um par canônico foi significativo 
entre os grupos I e II, resultando em uma correlação de 
0,78. Por base deste primeiro par canônico é possível 
observar que o Ci está correlacionado positivamente ao 
DN (r=0,86) e ao HW (r=0,28) e inversamente correla-
cionado a PH (r=-0,26). Assim, genótipos com melhor 
sanidade mantém maior difusão de CO2 nos tecidos 
intercelulares, resultando em maiores valores de peso 
de hectolitro. O uso de REML / BLUP na predição de 
valores genotípicos é promissor na estimativa de corre-
lações canônicas em programas de melhoramento de 
trigo e existe dependência entre as características fisio-
lógicas e agronômicas do trigo tropical.
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Physalis angulata L., conhecida popularmente como 
Camapu, dentre outros, é uma espécie de porte her-
báceo, que apresenta potencial medicinal, alimentício 
e farmacológico. O Melhoramento Genético tem por 
objetivo a obtenção de populações que apresentem 
genes superiores a partir de uma coleção de ampla va-
riabilidade genética. Então, fez-se necessário estudar 
as características apresentadas por híbridos intraespe-
cíficos de P. angulata, visando entender suas relações, 
para auxiliar a seleção de genótipos dentro de uma po-
pulação F1 de cruzamento assistido, a partir de descri-
tores morfoagronômicos. O experimento foi conduzi-
do na Unidade Experimental Horto Florestal da UEFS 
e foi constituído por duas etapas principais: 1º) Poli-
nização artificial de cinco acessos de P. angulata para 
a obtenção dos híbridos F1s. 2º) Cultivo dos híbridos 
para avaliação morfoagronômica sob um delineamen-
to em blocos casualizados, 10 tratamentos, três repeti-
ções e parcela experimental de quatro plantas. Após a 
coleta e tabulação dos dados foi realizada a análise de 
distribuição normal dos dados por Shapiro-Wilk, cál-
culo das médias genotípicas a partir da metodologia 
dos modelos mistos da Máxima Verossimilhança Res-
trita/ Melhor Predição Linear não Viesada (RMLE/
BLUP), e posteriormente foi executada a correlação 
simples de Spearman para Altura da planta (AP) em 
cm, Diâmetro do Caule (DC) em cm, Produtividade 
total de Frutos (PF) em gramas, número de Frutos por 
Planta (FP), Peso Médio de frutos (PM) em gramas 

e início da Floração (DF) em dias após a semeadura. 
A correlação entre PF e FP se destacou como muito 
forte (valores superior a 90%) para os valores fenotípi-
cos e genotípicos, seguida das correlações moderadas 
(entre 40% e 69%) observadas entre DC e PF, DC e 
FP, DC e PM, PF e PM, as quais podem ser utiliza-
das para auxiliar a seleção indireta no melhoramen-
to da espécie, visto que plantas com maior diâmetro 
do caule tendem a apresentar desempenho reprodu-
tivo maior. Correlações fracas negativas (entre -10% 
e -39%) fenotípicas e genotípicas foram observadas 
para AP e PM, AP e DF, indicando que plantas com 
maior porte tenderão a iniciar mais cedo seu ciclo re-
produtivo e menor peso médio de frutos. Além disso, 
foram observadas correlações insignificantes (entre 
-10% e 10%) entre DF e PF genotípicos e fenotípicos, 
e mudanças de correlação comparando com e sem o 
efeito do ambiente, tendo destaque a relação entre AP 
e DC que passaram de fraca negativa fenotípica para 
insignificante genotípica, o que pode fundamentar a 
estratégia de seleção de genótipos com porte mais alto 
e maior diâmetro do caule para que possam haver ga-
nhos na produtividade e tamanho dos frutos, além de 
plantas mais precoces.
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O milho (Zea mays L.) é uma gramínea pertencente à 
família Poaceae. É uma das culturas que mais se destaca 
em todo o mundo, pois apresenta uma safra de alto ren-
dimento e é utilizado tanto para alimentação humana 
quanto para alimentação animal. Por isso vem constan-
temente passando por vários processos de melhoramen-
to principalmente com o auxílio dos conhecimentos das 
correlações entre as variáveis. Com isso, objetivou-se 
avaliar genótipos de milho comercial e experimental a 
fim de identificar o nível de correlação entre os com-
ponentes fenológicos sob condições características da 
região do alto sertão sergipano. O experimento foi reali-
zado na safra de 2019 na fazenda da Embrapa – Semiá-
rido, no município de Gracho Cardoso/SE, utilizando 
28 tratamentos em delineamento por blocos casualiza-
dos com 2 repetições. Os tratamentos foram compostos 
por variedades experimentais e cultivares comerciais 
amplamente utilizadas na região. Dentre os genótipos 
experimentais foram avaliadas diferentes classes gené-
ticas como híbrido simples, duplos e triplos. As variá-
veis avaliadas foram: altura da planta (AP), diâmetro do 
colmo (DC), altura da espiga (AE) e comprimento do 
pendão CP). Os dados adquiridos foram submetidos ao 
software SAS para análise de correlação fenotípica entre 
as variáveis utilizadas. Para classificar as correlações fo-
ram utilizadas o modelo de classificação de Mukaka que 
considera como muito baixa (0 a 0,3), baixa (0,3 a 0,5), 
moderada (0,5 a 0,7), alta (0,7 a 0,9) e muito alta (0,9 
a 1). Observou-se que todas as correlações foram posi-
tivas. As variáveis que apresentaram correlações baixas 

foram AP e CP (0,41), DC e AE (0,42), CP e DC (0,35) 
e AE e CP (0,42); foram obtidos uma correlação mode-
rada entre AP e DC (0,58) e uma correlação alta com as 
variáveis AP e AE (0,78). Vale salientar que apesar da 
correlação entre AP e AE ter sido alta, deve-se destacar a 
correlação entre AP e DC que foi considerada modera-
da, mas são variáveis que contribuem para uma tolerân-
cia maior ao acamamento. Tendo em vista o potencial da 
região com a produção animal, há alta demanda com re-
lação ao uso do milho para forragem, onde plantas mais 
altas apresentam melhores desempenhos. A tolerância 
ao acamamento é sempre requerida em programas de 
melhoramento com esse objetivo, principalmente para 
a região do semiárido que carece de estudos genéticos 
voltados para essa espécie. Assim a seleção de genótipos 
com maiores diâmetros pode possibilitar a seleção indi-
reta de plantas mais altas podendo aumentar a produção 
e oferta de forragem.  Portanto a correlação fenotípica 
indica que todas as variáveis apresentaram correlações 
positivas e diretamente proporcionais, observando-se a 
importância dos programas de melhoramento genéti-
co para a prática da seleção indireta e ganhos genéticos 
com a seleção.
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Em um processo de seleção de novos genótipos, o es-
tudo de correlações genotípicas permite ao melhoris-
ta avaliar se a alteração de uma determinada variável 
pode influenciar as demais variáveis. O objetivo desse 
trabalho foi analisar as correlações genotípicas entre 
variáveis fisiológicas e agronômicas de 40 linhagens 
de trigo tropical, utilizando o método REML/BLUP. 
Para tal, um experimento foi conduzido na área expe-
rimental Professor Diogo Alves de Mello em Viçosa-
-MG. Foram avaliadas 38 linhagens de trigo tropical 
em fase preliminar e em fase de Valor de Cultivo e Uso 
(VCU) e duas cultivares comerciais: BRS 264 (Em-
brapa) e CD 151 (Coodetec). O delineamento expe-
rimental utilizado foi de blocos casualizados com três 
repetições. As variáveis fisiológicas: temperatura foliar 
(TF), concentração intercelular de CO2 (Ci), taxa de 
transpiração (E), condutância estomática de H2O (Gs) 
e taxa fotossintética líquida (A) foram mensuradas 
por um analisador de gás infravermelho. As variáveis: 
dias de floração (DF), nota da doença (ND), altura da 
planta (AP), peso do hectolitro (PH), tamanho da es-
piga (TE), número de grãos na espiga (NGE) e produ-
tividade de grãos (PG) foram medidas diretamente no 
campo. Os valores genotípicos foram obtidos de acor-
do com o método de REML/BLUP e os coeficientes 
de correlação genotípica entre as variáveis foram es-
timados. Houve correlação positiva significativa pelo 
teste t de Student, entre as características fisiológicas 
e agronômicas TF e NGE (0,39), Ci e ND (0,72), Ci e 

PH (0,56). De modo contrário, foi observado correla-
ções negativas entre as variáveis TF e ND (-0,71), TF 
e PH (-0,56), Ci e NGE (-0,34), E e ND (-0,37) e E e 
PH (-0,42). Outras correlações positivas foram obser-
vadas entre TF e E (0,75), TF e A (0,74), Ci e Gs (0,43), 
E e A (0,79), DF e ND (0,33), ND e AP (0,39), ND e 
PH (0,55), TE e NGE (0,33). De forma geral, a matriz 
de correlação entre as variáveis analisadas demonstra 
que o processo de fotossíntese influencia diretamen-
te no desempenho da planta. Embora o aumento da 
temperatura interfira no desempenho das plantas, 
não foi observado redução da taxa fotossintética lí-
quida. Não foi observado correlações significativas 
envolvendo a PG. Todavia, tanto os fatores genéticos 
quanto ambientais afetaram a variabilidade do peso 
do hectolitro (correlação positiva entre ND (0,55) e 
negativa entre TF (-0,56)), sendo esse, determinante 
para a aceitação e comercialização do trigo. A respos-
ta indireta de caracteres mostrou ser uma alternativa 
eficaz para a seleção de genótipos superiores de trigo 
tropical. Além disso, o método REML/BLUP para es-
timativas de correlações genotípicas pode ser utilizado 
como importante ferramenta dentro de programas de 
melhoramento de trigo. 
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A literatura revela que a taxa de crescimento vegeta-
tivo em Coffea canephora, representada pelos ramos 
ortotrópicos e plagiotrópicos pode diferir conforme o 
genótipo e sofrer variação sazonal ao longo do ano, in-
fluenciada, principalmente, por mudanças na tempera-
tura do ar (baixas e altas) associadas a estresse (déficit) 
hídrico. Isto pode impactar diretamente no rendimento 
de grãos por planta. Inexistem estudos publicados re-
lacionados ao crescimento vegetativo de C. canephora, 
conhecido como café conilon-robusta, para o Amazo-
nas, provavelmente, em razão desta cultura estar em 
maior evidencia a apenas cinco anos no Estado. Este é 
um passo inicial para se adotar estratégias para o mane-
jo das lavouras. O trabalho objetivou quantificar as ta-
xas de crescimento vegetativo e o crescimento absoluto 
em ramos ortotrópico e plagiotrópico de C. canephora, 
no município de Itacoatiara-AM e, comparar este cres-
cimento entre os clones. O ensaio foi constituído por 
15 clones, oriundos do programa de melhoramento da 
Embrapa-RO. Para as mensurações dos ramos foram 
marcadas, aleatoriamente, 12 plantas por clone, con-
siderando um delineamento inteiramente casualizado, 
não irrigado. As medidas iniciaram aos 10 meses de 
plantio e foram obtidas em intervalos de 14 dias du-
rante o período de fevereiro a junho de 2020. As taxas 
diárias de crescimento vegetativo dos ramos dos dife-
rentes clones foram calculadas, bem como o crescimen-
to absoluto. Os dados foram submetidos a análise de 
variância e ao teste de Scott-Knott (P < 0,05), além da 
construção de curvas de crescimento por clone. Quan-
to ao crescimento absoluto dos ramos plagiotrópicos 

e ortotrópicos houve diferenças significativas entre os 
clones. Os clones 12 e 15 se destacaram no crescimen-
to absoluto dos ramos plagiotrópicos, com média su-
perior a 57,9 cm para o período. Estes mesmos clones, 
juntamente com o clone BRS 3137, foram os que ob-
tiveram os melhores resultados em relação aos ramos 
ortotrópicos, com crescimento médio superior a 47,3 
cm. Os clones que menos se desenvolveram neste pe-
ríodo foram BRS2357 para ramos plagiotrópicos e BRS 
3220 para ortotrópicos. No geral, em relação as taxas de 
crescimento (em, mm.dia-1) houve tendência de que-
da do crescimento diário dos ramos plagiotrópicos dos 
clones BRS 3137 (o maior), 3213, 2314, 2299, e 2357. 
O clone 12 embora tenha tido melhor comportamento 
absoluto, apresentou queda no crescimento dos plagio-
trópicos. Esta queda pode estar associada a resposta ao 
aumento da temperatura e ao estresse hídrico no perío-
do que se aproxima da época de seca. No geral, a taxa 
de crescimento dos ramos ortotrópicos dos clones mos-
trou-se mais estabilizada, para o período considerado, 
em relação aos plagiotrópicos. Este trabalho terá conti-
nuidade durante mais oito meses, e as relações com fa-
tores climáticos, como temperatura do ar e precipitação 
devem ser investigadas a fim de melhor compreender a 
sazonalidade do crescimento vegetativo na região. 
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As bases de dados moleculares são ferramentas para o 
compartilhamento e visualização dos dados produzidos 
para toda a comunidade científica de forma acessível 
e rápida. Nas últimas décadas, vários bancos de dados 
têm sido desenvolvidos visando armazenar e organi-
zar sequências genômicas para espécies modelo e não 
modelo. Entretanto, para a espécie Hancornia speciosa 
Gomes (mangabeira) não existem relatos na literatura 
científica do número de depósitos de sequências genô-
micas em bancos de dados públicos. Esta espécie é parte 
da biodiversidade brasileira com ampla comercialização 
de frutos e coprodutos, possui potencial farmacológico e 
importância socioeconômica para comunidades extrati-
vistas. O objetivo desse estudo foi identificar os bancos 
públicos de dados moleculares que possuem informa-
ções sobre H. speciosa, tipo de sequência depositada e 
funções às quais estão relacionadas. Foram prospectadas 
sequências de nucleotídeos, proteínas e genes nos maio-
res bancos públicos de dados moleculares, utilizando 
o termo “Hancornia speciosa”. A partir da prospecção, 
foram identificados depósitos de sequências para esta 
espécie nos bancos: Genetic Sequence Database (Gen-
Bank), European Molecular Biology Laboratory (EM-
BL-Bank), DNA Data Bank of Japan (DDBJ), Universal 
Protein Resource (UniProt) e Barcode of Life Data System 
(BOLD SYSTEMS). A busca por tipo de sequência de-
positada resultou em 179 sequências de nucleotídeos, 
463 de proteínas e 08 de genes, disponíveis nos bancos 
públicos de dados moleculares. A maior parte destas se-
quências são oriundas do genoma cloroplastidial (cpD-
NA) e em menor número do genoma nuclear (DNA). As 

sequências obtidas do cpDNA de H. speciosa estão rela-
cionadas com a fotossíntese, metabolismo, transcrição, 
proteínas ribossômicas, controle de qualidade de proteí-
nas e montagem e inserção de membrana. Algumas das 
sequências de genes depositadas para a espécie são de 
genes universais, encontrados em praticamente todos os 
genomas cloroplastidiais. A relevância desta informação 
consiste na possibilidade do uso destas sequências como 
códigos de barra de DNA (Barcoding) para estudos de 
taxonomia e filogenética. As sequências de H. speciosa 
encontradas para o genoma nuclear foram referentes ao 
espaçador externo (ETS - External Transcribed Spacer); 
uma região codificadora do RNA ribossômico 5.8S; um 
espaçador não-codificante interno (ITS - Internal Trans-
cribed Spacer); uma região codificadora do RNAr 18S; 
outro espaçador não-codificante interno (ITS-2); e uma 
região codificadora de RNAr 28S. As regiões 5.8, 18 e 
28S são altamente conservadas em todos os organismos, 
no seu tamanho e em sua sequência nucleotídica e ser-
vem como marcadores para comparação entre taxa. As 
regiões ETS e ITS variam entre espécies e populações. 
Os dados genômicos disponíveis em bancos públicos 
para H. speciosa podem ser úteis para o desenvolvi-
mento de estudos in silico, bem como para dar suporte 
a estudos in vivo, como o desenvolvimento de primers 
específicos para estudos de filogenia e expressão gênica. 
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O sorgo forrageiro (Sorghum bicolor L. Moench) é 
uma das principais gramínea indicada para inserir na 
alimentação do rebanho, devido sua elevada produção 
de massa para ensilagem e maior adaptabilidade a si-
tuações de baixos índices pluviométricos, característi-
cas que o torna uma importante alternativa de cultivo 
para região do semiárido. Diante disso, objetivou-se 
avaliar o desempenho de genótipos experimentais e 
comerciais de sorgo forrageiro nas condições edafo-
climáticas do semiárido Sergipano. Para isso, foi rea-
lizado um experimento no período da safra 2019 do 
Estado de Sergipe, na fazenda experimental da Em-
brapa – Semiárido, a qual fica localizada no município 
de Graccho Cardoso, região do Alto Sertão Sergipa-
no, utilizando-se de delineamento experimental de 
blocos casualizados constituído por 25 genótipos de 
sorgo forrageiro, sendo 3 cultivares comerciais (Ponta 
Negra, BRS658 e Volumax) com três repetições, tota-
lizando 75 parcelas experimentais. Avaliou os genó-
tipos quanto à altura de plantas (AP), estande (ST), 
diâmetro do colmo (DC), comprimento da panícula 
(CP), peso do colmo (PC), peso da panícula (PPAN), 
peso da planta (PP), peso da folha (PF), matéria verde 
(MV) e matéria seca (MS). Os dados obtidos foram 
submetidos a ANAVA e teste de média, por meio do 
software SISVAR. Observou-se, efeito significativo dos 
genótipos quanto as variáveis ST, MV, PP, PC, PF e 
DC ao nível (p≤0,01) de probabilidade, e AP, PPAN 
e CP ao nível de (p≤0,05) de significância, esses re-
sultados demonstram que há variabilidade genéti-
ca entre os genótipos analisados. Os genótipos que 

mostraram superiores no teste de média e obteve as 
melhores médias na variável AP foi o genótipo ex-
perimental 2013f04019 com média de 2,66 cm; já na 
PP, foram o ponta negra e 2013f04019; DC o experi-
mental 2013f04019 com 1,38 cm, quanto no ST desta-
caram-se o volumax e o 2013f02006; na MV o ponta 
negra; no PPAN o 2015f26022; na MS o ponta negra 
e o 2013f04005; no PC e PF destacou-se o 2013f04019 
e ponta negra, por fim, no CP o 2015f26022. Com 
isso, para obtenção de uma elevada massa de silagem, 
o genótipo comercial ponta negra e o experimental 
2013f04019 se destacaram por apresentarem alta ma-
téria seca e peso de planta, que são características as 
quais contribuem para alta produção de forragem.
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A seringueira é uma espécie arbórea nativa da Amazô-
nia Brasileira de maior expressão nacional e interna-
cional. Nos seringais nativos existe alta variabilidade 
genética entre as plantas que pode ser aproveitada na 
seleção de materiais nacionais promissores. O presen-
te trabalho teve como objetivos estimar parâmetros 
genéticos para caracteres relacionados à produção de 
borracha e selecionar materiais genéticos de serin-
gueira promissores para a região do cerrado por meio 
da aplicação do procedimento de modelos mistos. 
Foram avaliados os caracteres produção de borracha 
e circunferência de tronco de 294 pés francos adul-
tos de seringueira do banco ativo de germoplasma da 
Embrapa Cerrados, procedentes de diferentes locais 
do Bioma Amazônico, em três anos de sangria. Os 
coeficientes de repetibilidade foram estimados pelo 
método do procedimento de modelos mistos da Má-
xima Verossimilhança Restrita (Restricted Maximum 
Likelihood Estimation - REML) e a predição dos va-
lores fenotípicos e genotípicos pela Melhor Predição 
Linear Não Viciada (Best Linear Unbiased Prediction 
- BLUP), utilizando o software Selegen-REML/BLUP. 
Para seleção e ranqueamento dos genótipos, foram 
empregados os índices de seleção Aditivo e Mulamba-
-Rank. Os pesos econômicos aplicados para o índice 
Aditivo foram circunferência do caule 20% e produ-
ção de borracha 80%. Os caracteres avaliados caracte-
res produção de borracha e circunferência de tronco, 

respectivamente, apresentaram altos valores estima-
dos do coeficiente de repetibilidade 0,83 e 0,99, e de 
acurácia 0,97 e 1, mostrando ser possível predizer o 
valor real dos indivíduos com base nas três avaliações 
anuais. Considerando a maior importância do carác-
ter produção de borracha o índice aditivo foi mais efe-
tivo em relação ao ganho obtido. Aplicando-se uma 
intensidade de seleção de 10%, pode-se obter um ga-
nho genético de até 180% na produção e uma nova 
média de 1.713 g de borracha seca por planta/ano. Já 
para a circunferência do caule o ganho esperado será 
de 40,3% e a nova média 86,9 cm. Quatro pés francos 
codificados como 403, 499, 312 e 62 destacaram-se no 
ranqueamento entre os 30 melhores nos dois índices 
avaliados. A estimativa do coeficiente de repetibilida-
de para produção de borracha evidencia alto controle 
genético e estabilidade na repetição da produção em 
anos consecutivos. A avaliação da produção de borra-
cha de genótipos pés francos adultos durante três anos 
permite a seleção eficiente de materiais nas condições 
de Cerrado.

Palavras-chave: Hevea brasiliensis; borracha natural; 
coeficiente de repetibilidade; REML/BLUP; seleção 
genética.
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A variabilidade genética em Programas de Melhora-
mento é o ponto chave no desenvolvimento de novas 
cultivares. A avaliação da dissimilaridade genética 
permite o melhor direcionamento dos cruzamentos, 
possibilitando ao melhorista concentrar esforços em 
combinações híbridas mais promissoras para o au-
mento da variabilidade. O objetivo do presente traba-
lho foi avaliar a dissimilaridade genética de cultivares 
modernas de soja, afim de identificar genitores pro-
missores e divergentes. O experimento foi conduzido 
na cidade de Abelardo Luz - SC. As cultivares avalia-
das foram: AS3730 IPRO, BMX ICONE IPRO, BMX 
LANÇA IPRO, BMX PONTA IPRO, BMX RAIO 
IPRO, DM5958IPRO, M5705 IPRO, M5838 IPRO, 
M5917 IPRO, M6210 IPRO, M6410 IPRO, NA 5909 
RG, NS5959 IPRO, NS6601 IPRO, NS6906 IPRO, 
P95R51IPRO, TMG 7062 IPRO. O delineamento ex-
perimental utilizado foi de blocos ao acaso com três 
repetições. As unidades experimentais foram compos-
tas por quatro fileiras de cinco metros. Os caracteres 
avaliados foram: rendimento de grãos, teores de óleo 
e proteína, e ácidos graxos: oleico, linoleico, palmíti-
co, aspártico e glutâmico. A análise de dissimilaridade 
foi realizada com base na Distância generalizada de 
Mahalanobis pelo método de agrupamento UPGMA. 
As análises foram realizadas no software GENES. Ba-
seado na distância de Mahalanobis foi aplicado um 
ponto de corte baseado no método de Mojena (1977) 
na distância de 316,5 o qual corresponde a 9,6% do 
maior nível de fusão. Com isso, ocorreu a formação 
de dez grupos: O primeiro composto pelas cultivares 
M5917 IPRO, NS5959 IPRO e M6410 IPRO. As culti-

vares NS6601 IPRO e P95R51 IPRO apresentaram alta 
similaridade entre si, formando um segundo grupo. O 
mesmo ocorreu com as cultivares BMX ICONE IPRO 
e NS6906 IPRO.  O quarto grupo foi composto por 
BMX RAIO IPRO, BMX LANÇA IPRO e NA 5909RG. 
As cultivares DM5958 IPRO e M5917 IPRO forma-
ram o quinto grupo. Já as cultivares M6210 IPRO, 
M5705 IPRO, TMG 7062 IPRO, BMX PONTA IPRO 
e AS3730 IPRO formaram grupos isolados, onde cada 
cultivar pertence a um grupo distinto. Cultivares alo-
cadas dentro de um mesmo grupo apresentam alta 
similaridade entre si. É possível observar que existe 
variabilidade genética entre os grupos de cultivares 
formados. O cruzamento entre cultivares de grupos 
distintos deve ser priorizado, tendo maiores probabili-
dades de obter progênies superiores. Visando a obten-
ção de progênies promissoras, devem ser priorizados 
os cruzamentos M5917 IPRO x BMX ICONE, M6210 
x P95R51 IPRO, BMX RAIO x TMG 7062 IPRO.

Palavras-chave: melhoramento genético; diversidade 
genética; método de agrupamento.
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Os estudos de divergência genética são de grande im-
portância nas populações de plantas, e permite reunir 
indivíduos similares nos mesmos grupos e indivíduos 
dissimilares em diferentes grupos, proporcionando cri-
térios para realizar cruzamentos, visando à exploração 
da heterose. O objetivo deste trabalho foi avaliar a diver-
gência genética por meio de características morfoagro-
nômicas, visando à realização de cruzamentos divergen-
tes para o melhoramento da espécie. O experimento foi 
realizado no Horto Florestal, pertencente à Universida-
de Estadual de Feira de Santana (UEFS), localizada no 
município de Feira de Santana, no Estado da Bahia. A 
população estudada foi composta por 15 progênies de 
meios irmãos, sendo sete com fruto de cor roxo: 98R, 
188R, 189R, 128R, 11R, 123R, 97R; e oito com fruto de 
cor verde: 173V, 92V, 185V, 93V, 182V, 91V, 214V, 19V. 
O delineamento utilizado foi inteiramente casualizado, 
com 15 tratamentos e seis repetições. Foram avaliados 
11 descritores: altura da planta, diâmetro do caule, pro-
dução de frutos, número de frutos por planta, compri-
mento da lâmina foliar, largura da lâmina foliar, longi-
tude do entrenó, início de floração, número de ramos 
secundários, hábito de crescimento e cor do caule. Na 
determinação da divergência genética foram utilizados 
os agrupamentos de Tocher e UPGMA, utilizando as 
distâncias euclidianas médias como medida de dissimi-
laridade. Pelo método de Tocher houve a formação de 
cinco grupos, grupo I: 185V, 92V, 182V, 93V, 19V, 189R, 
97R, 123R, 11R e 91V; grupo II: 214V e 188R; grupo 
III: 173V; grupo IV: 128R e grupo V: 98R. O grupo I 

encerrou a maioria das progênies (66,7%), indicando 
maior similaridade dessas dentro do grupo. Pelo méto-
do UPGMA foram formados três grupos: grupo I - 93V, 
19V, 123R e 128R; grupo II - 97R, 11R, 188R, 214V, 
182V, 91V, 185V, 92V, 189R e 173V; grupo III - 98R, 
obtendo uma correlação cofenética de 0,79, demostran-
do consistência na análise de agrupamento em relação 
à matriz de dissimilaridade. Houve uma concentração 
do 66,7% de progênies em um mesmo grupo (II). Tais 
métodos utilizados apresentaram semelhança parcial, 
o que implica que possíveis cruzamentos dentro do 
mesmo grupo diminuem a possibilidade de obtenção 
de genótipos superiores, sugerindo cruzamentos entre 
progênies de grupos diferentes, visando favorecer a sele-
ção. Considerando ambos agrupamentos, é interessante 
ressaltar que os materiais promissores (98R, 128R, 189R, 
92V e 173V), quanto às características relacionadas à 
produtividade (produção de frutos e número de frutos 
por planta), ficaram distribuídas em todos os grupos; o 
que significa que, apesar de terem maior produtividade 
em comparação aos outros genótipos, não apresentam 
muita semelhança quantos às outras características, ten-
do assim maiores avanços nos cruzamentos entre indi-
víduos mais divergentes.

Palavras-chave: tomate de cáscara; dissimilaridade 
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A intensa ação antrópica nos remanescentes florestais, 
tem reduzido áreas antes extensas em fragmentos iso-
lados, ocasionando efeitos indesejáveis como deriva 
genética a qual poderá ocorrer perda de alelos e em 
longo prazo aumento da endogamia. Estudos com po-
pulações simuladas possibilitam o desenvolvimento 
de métodos estatísticos capazes de auxiliar nas aná-
lises de diversidade e da estrutura populacional, com 
intuito de prever frequências alélicas e genotípicas.  
O objetivo desse estudo foi testar diferentes procedi-
mentos biométricos, através da simulação de dados 
provenientes de programas computacionais, a fim de 
auxiliar nas inferências em relação à conservação dos 
recursos genéticos de populações naturais sob condi-
ções de deriva genética. O software GENES 2015.5 foi 
utilizado para gerar um conjunto de dados de popu-
lações multialélicas para marcadores codominantes 
do tipo microssatélites (SSR) e obter os arquivos ne-
cessários para estimar os parâmetros biométricos des-
critivos através do software POPGENE v.1.3.2, após 
dez gerações de acasalamento ao acaso. Os resultados 
permitiram identificar que as estimativas de heterozi-
gosidade observada (0.641;0.332;0.281;0.341 e 0.347) 
foram maiores do que as estimativas de heterozigosi-
dade esperada (0.354; 0.355; 0.280;0;329 e 0.339) para 
as populações 1,2, 3, 4 e 5 respectivamente, o que suge-
re um excesso de genótipos homozigotos. Além disso 
os índices de fixação de Wright permitem inferir sobre 

o efeito de populações quando fragmentadas. Os valo-
res médios encontrados para os índices foram:-0,0059 
(FIT); 0,2915 (FIS) e 0,5956 (FST) indicando maior 
grau de endogamia dentro subpopulações devido a 
maior quantidade de indivíduos homozigotos e fre-
quências alélicas semelhantes causada possivelmente 
pela deriva genética. Diante disto é possível concluir 
que as metodologias testadas no estudo demonstra-
ram ser eficientes em detectar diferenciação entre po-
pulações simuladas ao passar por processos que afe-
tam as frequências gênicas.

Palavras-chave: avaliação genica; fragmentos flores-
tais; variabilidade genética.
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Em programas de melhoramento genético, é impres-
cindível a determinação da diversidade genética para 
a realização de um processo seletivo que resulte em ga-
nhos genéticos significativos. O objetivo deste trabalho 
foi caracterizar a diversidade genética em acessos de 
Opuntia fícus-indica coletados no estado da Bahia e de-
positados no banco de germoplasma da Universidade 
Estadual de Feira de Santana, avaliar a importância re-
lativa de caracteres na determinação dessa diversidade 
e verificar o potencial genético dos acessos para serem 
utilizados no programa de melhoramento da palma 
forrageira. Sessenta e cinco acessos foram coletados 
em treze populações localizadas em diferentes regiões 
do estado da Bahia. Os experimentos foram conduzi-
dos em delineamento com blocos ao acaso com três 
repetições. Um ano após o plantio, foram mensuradas 
as características de dezessete descritores sendo onze 
agronômicos e seis bromatológicos. As simulações e 
as análises estatísticas foram realizadas com auxílio do 
programa GENES. No estudo de diversidade genética, 
foram realizadas análises de variância agrupada, agru-
pamento das médias pelo teste de Scott-Knott e agrupa-
mento dos acessos pelo método de UPGMA. A impor-
tância relativa de caracteres foi avaliada pelo método 
de Singh. O método UPGMA separou os acessos em 
quatro grupos. A maior distância foi observada entre 
os acessos 05 e 26 e a menor distância entre os acessos 
10 e 13. Verificou-se a existência de diversidade genéti-
ca entre e dentro das populações, com ampla variação 
ente os caracteres. Proteína bruta foi o descritor que 
contribuiu para a maior diversidade genética, respon-

dendo por 60,14% da variação. Foi possível identificar 
materiais promissores quanto aos caracteres agronômi-
cos e bromatológicos que podem ser selecionados e uti-
lizados na formação de populações segregantes, dando 
seguimento ao programa de melhoramento genético da 
palma forrageira.

Palavras-chave: melhoramento genético; cactácea, 
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A espécie Physalis angulata L., pertencente à família 
Solanaceae, é conhecida por contribuir em trabalhos 
artesanais e culinários, se destacando por possuir alto 
valor nutricional e farmacêutico. Diante da importân-
cia da espécie, este estudo teve por objetivo avaliar a 
diversidade genética para características da planta e do 
fruto a partir de cinco acessos de P. angulata, visando 
ao melhoramento genético da espécie. O experimento 
foi conduzido na área experimental do Horto florestal 
da Universidade Estadual de Feira de Santana, Feira 
de Santana-BA. O experimento foi instalado em deli-
neamento em blocos casualizados (DBC), compondo 
um total de três blocos, cada qual com 23 parcelas. Os 
genótipos avaliados foram 10 híbridos, oito recíprocos 
e cinco genitores. Os genótipos foram avaliados para 
20 características morfoagronômicas, onde nove delas 
foram descartadas por não apresentarem nenhuma ou 
quase nenhuma variação entre as unidades experimen-
tais, sendo elas forma margem foliar, forma da lâmina 
foliar, cor da mancha da corola, hábito de crescimento, 
base foliar, cor do cálice, cor do caule, forma do ápice 
foliar e forma do cálice.  As variáveis que apresentaram 
variações entre as características avaliadas foram dias 
para florescimento, altura da planta, diâmetro do caule, 
frutos por planta, peso do fruto, eixo longitudinal do 
fruto, eixo transversal do fruto, sólidos solúveis totais, 
peso das sementes por fruto, quantidade das sementes 
por fruto e cor do fruto, avaliadas para 23 genótipos de 
P. angulata. Diante do exposto, foram formados agru-
pamentos entre os genótipos utilizando os modelos 

UPGMA e Tocher com base nas matrizes de dissimi-
laridades média genética Euclidiana e Mahalanobis, no 
software SELEGEN. Os agrupamentos foram realiza-
dos com os valores genéticos utilizando as médias ge-
néticas euclidianas para a formação dos agrupamentos 
pelos métodos Tocher e UPGMA, onde resultaram na 
formação de três grupos de genótipos para ambos os 
modelos analisados. Já os agrupamentos formados com 
os valores de dissimilaridade genética de Mahalanobis, 
resultaram na formação de quantidades de grupos di-
ferentes, onde o modelo Tocher gerou a formação de 
2 grupos e o modelo UPGMA originou a formação de 
três grupos de genótipos. Deste modo, o método de 
Tocher aliado ao método UPGMA, confere uma maior 
eficiência em discriminar os acessos quanto as suas dis-
tâncias genéticas.
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Plantas nativas do Brasil com potencial ornamental 
são uma alternativa atrativa ao mercado de plantas 
ornamentais, e nesse contexto, é papel dos programas 
de melhoramento em prospectar, avaliar, selecionar 
e desenvolver cultivares para a produção comercial. 
O objetivo desse trabalho foi caracterizar e estimar a 
diversidade genética entre indivíduos de uma popula-
ção natural de Stigmaphyllon paralias.  O experimen-
to foi realizado no município de Crato – CE, foram 
avaliados 30 indivíduos da população natural. Os in-
divíduos foram selecionados ao acaso, e distanciados 
por no mínimo 20 metros entre si. As plantas avalia-
das foram georreferenciadas e avaliadas para treze ca-
racterísticas: Altura da planta (AP, em cm), diâmetro 
do caule (DC, em cm), altura da primeira bifurcação 
(APB, em cm), comprimento (CF, em cm) e largura 
da folha (LF, em cm), número de folhas (NF), diâme-
tro da flor (DF, em cm), comprimento da pétala (CP, 
em cm), do estame (CEs, em cm), do pistilo (CPi, 
em cm), do filete (CFi, em cm), número de estames 
(NE) e a massa fresca da parte aérea (MFPA, em g). 
Foi realizado o agrupamento de otimização (Tocher) 
a partir do software Genes®. O limite da distância do 
intergrupo variou entre 0,1024 e 0,3574, e a maior 
distância foi encontrada no indivíduo 12.  O agrupa-
mento possibilitou a formação de cinco grupos com 
base nas distâncias genéticas estimadas, mostrando 
variabilidade entre os indivíduos avaliados. O primei-
ro grupo englobou a maior parte dos indivíduos (26), 
enquanto, os demais grupos foram compostos por um 

indivíduo cada. Dessa forma, pode-se constatar a pre-
sença de diversidade genética em uma população de 
S. paralias isolada geograficamente, localizada em um 
raio de distância máximo de 800 metros. Os grupos 
1, 2, 3 e 4 apresentaram simultaneamente uma maior 
distância em relação ao grupo 5, demonstrando que 
os indivíduos 2, 12, 13 e 30 foram mais contrastantes 
em relação aos demais avaliados nesse estudo, sendo 
indivíduos com potencial para iniciar um programa 
de melhoramento dessa espécie.
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Em programas de melhoramento, estudos sobre di-
versidade genética são importantes, pois permitem o 
gerenciamento de estratégias mais promissoras para 
o melhoramento genético da espécie. A cultura da 
macaúba apresenta uma ampla dispersão geográfica 
e essa distribuição está relacionada á sua diversidade 
genética. O objetivo desse trabalho é estudar a diversi-
dade genética de acessos de macaúba do Banco Ativo 
de Germoplasma de Macaúba (BAG – Macaúba) da 
Universidade Federal de Viçosa (UFV), a partir de ca-
racteres de floração. Para a realização do estudo, 187 
acessos de macaúba mantidos no BAG – Macaúba, si-
tuado no município de Araponga – MG, foram avalia-
dos quanto a 13 variáveis relacionadas com o período 
de floração. A diversidade genética entre os acessos foi 
estudada por meio da matriz de distância euclidiana 
média e o agrupamento dos genótipos foi realizado 
pelo método de Tocher. A importância das variáveis 
para o estudo da diversidade genética dos acessos foi 
analisada por meio da análise de componentes princi-
pais. A maior distância observada foi entre os acessos 
61 e 169 (0,64) e a menor entre os acessos 78 e 134 
(0,0002). A média das distâncias observadas entre os 
acessos foi de 0,24. O agrupamento genético, estabe-
lecido pelo método Tocher, permitiu a formação de 
22 grupos, demostrando a presença de diversidades 
genética entre os acessos estudados. Os dois maiores 

grupos alocaram, respectivamente, 53,48 e 13,90% 
dos acessos, enquanto oito acessos agruparam isolada-
mente. Os três primeiros componentes principais fo-
ram responsáveis por 71,74% da variação total dos da-
dos. Dentre as 13 características estudadas, o período 
de floração, o período de desenvolvimento da primei-
ra inflorescência e a última inflorescência, foram as 
três que mais contribuíram para a discriminação entre 
os acessos (36,61, 20,94 e 14,20%, respectivamente). 
Os acessos estudados do BAG-macaúba apresentaram 
variabilidade genética quanto ás características de flo-
ração, o que significa possibilidade em obter sucesso 
em programas de melhoramento da cultura.
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O mirtilo (Vaccinium ashei Reade) é uma espécie fru-
tífera pouco conhecida no Brasil, mas tem se adaptado 
muito bem ao clima brasileiro, além disso, os frutos de 
coloração azul escura, com sabor doce-ácido depen-
dendo do cultivar, apresentam grande valor comercial. 
No entanto, a produção de mudas de mirtilo com alta 
qualidade ainda é um desafio para setor, pois o méto-
do de estaquia, comumente utilizado, favorece a mul-
tiplicação de doenças, vírus e pragas, reduzindo a qua-
lidade das mudas. Uma das alternativas encontradas 
para aumentar a qualidade e a sanidade das mudas, 
além de garantir o efeito do melhoramento genético 
da espécie sobre sua produtividade, são as técnicas de 
cultivo in vitro, mais especificadamente a micropropa-
gação. A técnica de micropropagação utiliza pequenos 
segmentos da planta, propagando indivíduos geneti-
camente idênticos à planta-mãe, de maneira segura, 
rápida e eficaz. Sendo assim, este trabalho teve como 
objetivo avaliar o efeito das citocininas BAP (6-ben-
zilaminopurina) e TDZ (Thidiazuron) sobre o esta-
belecimento in vitro de segmentos nodais de mirtilo. 
Foram avaliadas diferentes concentrações (0,0; 2,0; 4,0 
e 6,0 mg. L-1) das citocininas, e o meio nutritivo utili-
zado foi o WPM, com pH 4,8, suplementado com 30 
g.L-¹ de sacarose, 6,0 g.L-¹ de ágar, 100 mg.L-¹ de mio-
-inositol, 100 mg.L-¹ de ácido ascórbico e 1,0 mg.L-1 
de ANA. Foi utilizado o delineamento experimental 
inteiramente casualizado com quatro repetições e cin-
co explantes por repetição, totalizando 140 amostras. 
Os segmentos nodais foram mantidos à temperatura 
de 25±2ºC no escuro por 7 dias e, posteriormente, sob 
fotoperíodo de 16 h. Não houve influência dos trata-

mentos sobre a sobrevivência e o estabelecimento dos 
explantes. Em média, 97,1% dos segmentos nodais 
sobreviveram, enquanto que a média geral de estabe-
lecimento foi de 5,0%. Observou-se que o tratamento 
com 6,0 mg. L-1 de TDZ permitiu 15% de estabeleci-
mento, porém, as diferentes concentrações de citoci-
ninas utilizadas não diferiram estatisticamente entre 
si. Acredita-se que a concentração de ANA utilizada 
no meio de cultura exerceu efeito inibitório à ação de 
BAP e TDZ na formação de brotações nos segmentos 
nodais de mirtilo. 
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Os plantios com Eucalyptus spp. estão em expansão no 
Brasil, devido à crescente demanda por produtos à base 
de madeira nos mercados nacional e internacional, prin-
cipalmente celulose, papel e bioenergia. Com o avanço 
das florestas de eucalipto para novas regiões, como Nor-
te e Centro-Oeste do Brasil, é necessário desenvolver 
novos clones e uma série de ajustes silviculturais para 
garantir ótimos índices produtivos. O objetivo deste 
estudo foi avaliar o efeito de diferentes espaçamentos 
no desenvolvimento de clones híbridos de Eucalyptus 
sp. plantados em uma região do bioma Cerrado. Dois 
clones, GG100 (E. urophylla x E. grandis) e CCL55 (E. 
saligna x E. tereticornis) foram avaliados em um deli-
neamento sistemático conduzido no município de Co-
rumbá-de-Goiás, com 23 tratamentos com diferentes 
espaçamentos em 5 repetições. O espaçamento entre 
linhas foi fixado em 3,0 m, enquanto as distâncias entre 
linhas variaram de 0,4 a 7,0 m. Assim, o espaçamento 
por árvore variou de 1,20 m² (8.333 árvores.ha-1) a 21 m² 
(476 árvores.ha-1). Aos 6 anos de idade, o diâmetro na 
altura do peito (DAP) e a altura total de todas as árvores 
foram medidos para estimar a produtividade através do 
volume de madeira por árvore e do incremento médio 
anual (IMA). Os parâmetros genéticos foram estima-
dos (REML) e os valores genotípicos foram preditos 
(BLUP) através de modelos mistos. Análises de regres-
são foram realizadas para testar o efeito do espaçamento 
nessas quatro características. Os resultados mostraram 
que o crescimento da DAP foi afetado positivamente 
pelo espaçamento, principalmente aos 4 e 6 anos após 

o plantio (R² > 0,58). O DAP teve alto controle genético 
nos diferentes tratamentos adotados (h ²> 0,65). Conse-
quentemente, as estimativas do volume individual por 
árvore mostraram uma relação positiva com o aumento 
do espaçamento entre as árvores. A altura foi a carac-
terística menos influenciada pelo espaçamento e (R² < 
0,40) e com o menor controle genético (h² < 0,20). O 
IMA também foi altamente influenciado pela densidade 
populacional, com valores mais altos no espaçamento 
mais densos. De maneira geral, o IMA teve alto controle 
genético (h² > 0,55). O clone GG100 teve desempenho 
superior em todas as características observadas nos di-
ferentes espaçamentos avaliados, com potencial para 
estabelecimento e adaptação de plantios comerciais sob 
diferentes densidades populacionais. Por outro lado, o 
clone CCL55 se mostrou promissor para ser adotado, 
sobretudo em espaçamentos mais adensados, que é ca-
racterístico dos plantios adotados para a produção de 
biomassa para uso energético.
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O sorgo forrageiro (Sorghum bicolor L.) possui um alto 
potencial de produção de matéria seca e é destaque por 
sua adaptabilidade em áreas com estresse por deficiên-
cia hídrica, por isso, é visto como uma boa estratégia 
para a produção de silagem em locais suscetíveis a seca. 
Diante disto, objetivou-se estimar a divergência genéti-
ca em genótipos de sorgo forrageiro para formação de 
blocos de cruzamentos com potenciais para geração de 
variabilidade genética a ser explorada em programas de 
melhoramento no semiárido sergipano. O experimen-
to foi implantado na fazenda experimental da Embrapa 
Semiárido, localizada no município de Graccho Car-
doso, região do Alto Sertão Sergipano, no ano agrícola 
de 2019. Foram avaliados 16 genótipos de sorgo expe-
rimentais e comerciais (testemunha). O delineamento 
experimental utilizado foi em blocos casualizados com 
três repetições. As variáveis avaliadas foram: altura da 
planta (m), diâmetro do colmo (cm), peso do colmo (g), 
estande final, matéria verde (g), matéria seca (g),  peso 
da panícula (g), peso da parcela (g), peso da folha (g) 
e comprimento da panícula (cm). Os dados adquiridos 
foram utilizados na análise de variância, utilizando o 
software SAS, e na geração do dendrograma, pelo mé-
todo de agrupamento UPGMA, seguido do coeficiente 
de correlação cofenética (CCC), gerados pelo software 
R. Os genótipos apresentaram diferenças significativas 
a 1% de confiança pelo teste F para as variáveis maté-
ria verde e comprimento da panícula, e a 5% para ma-
téria seca e peso da parcela. Nas demais variáveis não 
foi obtido diferenças significativas nas avaliações. No 
dendograma foi observado a formação de 3 grupos de 

proximidade genética, denominados de grupos cons-
trastante. No primeiro grupo apenas um genótipo de 
sorgo foi inserido, representado pelo SS318, no segundo 
agrupou-se 3 genótipos, são eles P-294, P-288 e Ponte 
Negra, o terceiro grupo, agrupou a maior parte dos ge-
nótipos, 12 no total. O coeficiente de correlação cofe-
nética para o agrupamento UPGMA foi de 0,97, con-
siderado muito alto, ficando à frente do coeficiente do 
método WARD, que foi de 0,92 para o experimento. Por 
conta desta alta correlação, o UPGMA foi o método que 
ficou mais próximo dos reais resultados na geração do 
dendograma. Contudo, considerando o dendrograma 
de dissimilaridade, foi determinado que os genótipos 
comerciais SS318 e Ponta Negra e experimentais  P-288, 
P-294 constituem o I BLOCOCRUZ, podendo ser ge-
nótipos com grandes potenciais para introdução em um 
programa de melhoramento juntos aos experimentais 
947216 e P-1011PN e comerciais BRS 659 e BRS 658, 
que representam o II BLOCOCRUZ. O resultado destes 
cruzamentos deverá expressar variabilidade genética, 
podendo ser explorada em um programa de melhora-
mento na região do semiárido sergipano.
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A cultura da soja (Glycine max (L.) Merrill) tem gran-
de importância econômica, porém perdas ocasio-
nadas por doenças foliares reduzem a sua produção. 
A identificação de genótipos resistentes a doenças 
mostra-se como uma excelente alternativa de ma-
nejo, sendo uma estratégia econômica e sustentável. 
Diante disso, o objetivo deste trabalho foi estimar a 
diversidade genética de genótipos de soja mediante 
avaliação de doenças foliares em condições de cam-
po, com e sem manejo de fungicidas e por meio dos 
métodos de agrupamento Tocher e o método da liga-
ção média entre grupos (UPGMA). Os 31 materiais 
genéticos de soja testados foram provenientes do pro-
grama de melhoramento genético da Caraíba Genéti-
ca. Avaliou-se a severidade das doenças: crestamento 
bacteriano, míldio, ferrugem asiática, mancha alvo e 
doenças de final de ciclo; e avaliações de rendimento 
como, produtividade (Kg.ha-1) e peso de mil grãos (g). 
Foi utilizada a distância Mahalanobis como medida de 
dissimilaridade. As análises foram realizadas por meio 
do software Rbio. O dendrograma pelo método UPG-
MA permitiu a formação de cinco grupos principais 
evidenciando que houve diversidade genética entre os 
genótipos. Ainda para esse método, o ponto de corte 
foi de 22,66 e o coeficiente de correlação cofenética foi 
de 0,66. Pelo método de agrupamento Tocher os 31 
genótipos utilizados foram separados em seis grupos: 
o primeiro grupo reuniu a maior parte dos genóti-
pos, indicando menor diversidade genética entre eles. 
Havendo maior variabilidade entre os genótipos de 
grupos diferentes. De maneira geral, esses resultados 
observados demonstraram que os métodos de agrupa-

mento utilizados foram capazes de distinguir os genó-
tipos de soja com maior resistência a doenças foliares, 
indicando que esses genótipos podem ser promissores 
na escolha de genitores e cruzamentos. 
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A fruticultura possui importante papel na distribui-
ção da renda nacional, contribuindo para a geração 
de empregos e qualidade de vida. Nesse sentido, o 
presente estudo teve como objetivo validar uma me-
todologia de análise de imagem digital comparando-a 
com método manual para estimação de característi-
cas morfoagronomicas de frutos. Foram analisados 
30 frutos para cada espécie estudada, a saber: ameixa 
(Prunus salicina Lind.), banana-maçã (Musa acumi-
nata Colla.), laranja pêra [Citrus sinensis (L.) Osbeck], 
maçã fuji (Malus domestica Borkh), mamão papaia 
(Carica papaya L.), pêssego (Prunus pérsica L.) e uva 
(Vitis vinifera L.), provenientes do comércio local de 
Alta Floresta-MT. Os frutos foram seccionados longi-
tudinalmente e as características foram mensuradas 
com o auxílio de um paquímetro digital. As caracte-
rísticas analisadas foram: comprimento (CF) e largura 
do fruto (LF), espessura da casca (EC), comprimento 
(CE) e largura do endocarpo (LE). Os mesmos fru-
tos foram digitalizados em um scanner de mesa (HP 
Deskjet 2050) com resolução de 300 dpi. Sobre o scan-
ner, foi colocado uma caixa com fundo preto para a 
digitalização dos 30 frutos de cada espécies, de forma 
independente. Após a obtenção das 30 imagens digi-
talizadas, as mesmas foram exportadas para o software 
ImageJ®. O conjunto total de dados foram submetidos 
à análise de correlação de Pearson e regressão linear 
para comparação do método proposto e convencio-
nal. Foi obtida alta correlação para as a maioria das 
características avaliadas, variando de 0,93 para CF e 

CE a 0,98 para LF e LE. Altos valores também foram 
observados pata o coeficiente de determinação para as 
características LF e LE (0,96) e CF e CE (0,87), assim 
como baixo erro. Entretanto, a característica EC não 
obteve correlação significativa, possivelmente devido 
a ínfima espessura da casca e a sutil mudança de colo-
ração da polpa para a casca, o que dificultou o proces-
so de mensuração via imagens digitais. Dessa forma, a 
precisão da metodologia de imagens digital apresenta 
alta correlação com a mensuração manual, indicando 
que as características morfológicas de frutos podem 
ser estimadas através da análise e processamento de 
imagem digitais. Apesar da variável espessura da cas-
ca não ter sido significativa, a metodologia digital é 
uma ferramenta com grande potencial de ser utiliza-
da na fenotipagem de plantas, pois possui uma ótima 
precisão, rapidez e necessita de pouca mão-de-obra. 
Todavia, estudos complementares necessitam ser rea-
lizados a fim de se aumentar a acurácia das estimativas 
de características de pequenas dimensões como a es-
pessura da casca.
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O feijão-fava (Phaseolus lunatus) é uma das espécies 
mais importantes do gênero Phaseolus sendo bastante 
importante no contexto socioeconômico do semiári-
do nordestino. No Brasil o cultivo de feijão-fava não é 
muito relevante em comparação com os outros tipos de 
feijão, e isso pode ser explicado pela falta de um mate-
rial melhorado. Para os programas de melhoramento 
as estimativas dos parâmetros genéticos permitem co-
nhecer o controle genético do caracter e o potencial da 
população, fornecendo subsídios para a definição das 
estratégias de seleção bem como auxiliam na predição 
dos ganhos. O objetivo desse trabalho foi mensurar 
os parâmetros genéticos de seis progênies da geração 
F3 de feijão-fava de porte determinado pertencentes 
ao programa de melhoramento de feijão-fava da Uni-
versidade Federal do Piauí (UFPI). O experimento foi 
instalado no Departamento de Fitotecnia do Centro 
de Ciências Agrárias da UFPI em delineamento de 
blocos casualizados com cinco repetições. Os caracte-
res analisados foram Comprimento de Vagem, Largu-
ra de Vagem, Espessura de Vagem, Comprimento de 
Semente, Largura de Semente e Espessura de Semen-
te. Os dados obtidos foram submetidos a análise de 
variância e posteriormente foi calculado as variâncias 
genotípica, fenotípica, ambiental e herdabilidade por 
meio do ambiente virtual R. As variâncias genéticas va-
riaram de Espessura da Vagem (0,001) a Comprimen-
to de Vagem (9,70). As variâncias ambientais variaram 

de Largura de Semente (0,15) a Comprimento de Va-
gem (2,60). As herdabilidades variaram de Espessura 
de Vagem (0,01%,) a Largura de Vagem (0,68%). As 
herdabilidades encontradas foram baixas por conta da 
grande quantidade de locos em heterozigose em F3 e 
por conta de uma alta influência ambiental. De acordo 
com os resultados obtidos conclui-se que os caracteres 
analisados apresentam grande influência ambiental e 
por conta disso um ganho com seleção baixo, logo, a 
seleção para esses caracteres deve ser feita em gerações 
mais avançadas do programa de melhoramento.
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A seleção precoce de espécies perenes, a exemplo do ba-
rueiro, baseada em caracteres de crescimento inicial, per-
mite a otimização do processo de seleção de genótipos 
superiores, além da continuidade na domesticação da 
espécie. O objetivo desse trabalho foi estimar parâmetros 
genéticos via modelagem mista REML/BLUP para ca-
racteres de crescimento em um teste combinado de pro-
gênies e procedências de barueiro em estádio inicial em 
diferentes estações do ano. O experimento foi implanta-
do em fevereiro de 2018 e encontra-se instalado no Ins-
tituto Federal de Educação, Ciência e Tecnologia Goiano 
– campus Rio Verde, sendo composto por progênies ori-
ginadas a partir de sementes de 31 matrizes amostradas 
em quatro municípios do Estado de Goiás (Bom Jardim 
de Goiás, Ipameri, Iporá e Urutaí). O delineamento uti-
lizado foi o de blocos ao acaso, com 10 repetições e uma 
planta por parcela. Foram avaliados os caracteres altura 
de planta (AP) e diâmetro do caule (DC), sendo os seus 
valores médios obtidos mediante cinco avaliações reali-
zadas em cada estação do ano (Inverno, Primavera, Ve-
rão e Outono, respectivamente), totalizando 20 no ano 
2019-2020. Foram estimados os parâmetros genéticos: 
variância genética aditiva (Va), variância genética entre 
procedências (Vproc); variância residual (Ve), variância 
fenotípica individual (Vf), herdabilidade individual no 
sentido restrito (), coeficiente de variação genética adi-
tiva individual (CVgi), coeficiente de variação genética 
entre progênies (CVgp) e coeficiente de variação residual 
(CVe). A estimação dos parâmetros foi realizada através 
do modelo 5 do software SELEGEN - REML/BLUP. Ve-

rificou-se que a Va mostrou-se superior à Vproc para os 
caracteres avaliados em todas as estações do ano. Com-
portamento similar foi observado entre as estimativas de 
CVgi e de CVgp. Tal fato demonstra que a maior parte 
da variabilidade genética existente encontra-se dentro, e 
não entre procedências. Todas as estimativas de  foram 
consideradas de moderada magnitude, sendo a menor 
estimativa observada para DC (0,175) na estação outo-
no. O caractere AP apresentou maiores valores de Va, 
sendo observado incremento considerável nas estações 
verão (818,949) e outono (894,680) em comparação com 
Inverno (256,447) e primavera (498,511). Entretanto, na 
primavera, mesmo com pouco incremento da Va, a  foi 
de 0,420, muito próxima da obtida no verão (0,445) e no 
outono (0,433). Para DC houve aumento da Va até a es-
tação verão (8,594 - 16,448) tendo decrescido no outono 
(14,842). O mesmo comportamento foi observado para  
para DC, que apresentou aumento até o verão (0,260 
– 0,275) e decréscimo no outono (0,175), ou seja, essa 
baixa estimativa indica maior influência ambiental nesta 
estação. A seleção baseada em caracteres de crescimento 
é estratégia eficiente no melhoramento do barueiro, dis-
criminando, de maneira precoce, progênies com maior 
potencial para caracteres de interesse, caso estejam cor-
relacionadas a esses caracteres iniciais.
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Calophyllum brasiliense Cambess conhecida como 
Guanandi, pertence à família Calophyllaceae. É ori-
ginária da região Amazônica e do Cerrado, e está 
distribuída por todo o território brasileiro, com de-
senvolvimento predominantemente nas florestas se-
midecíduas. Possui fácil adaptação em climas e solos 
variados, apresenta bom desenvolvimento e sua ma-
deira é comumente utilizada por possuir ótimas ca-
racterísticas físicas e mecânicas, além de alta durabi-
lidade natural. Diante do potencial apresentado pelo 
C. brasiliense e da necessidade em obter informações 
genéticas básicas de espécies nativas, o presente tra-
balho teve como objetivo determinar o número cro-
mossômico de C. brasiliense por citogenética. O expe-
rimento foi conduzido no Laboratório de Citogenética 
e Citometria da UFV. As sementes foram germinadas 
em estufa à 30ºC em recipiente com vermiculita para 
desenvolvimento do sistema radicular. Raízes com 1,0 
– 2,0 cm foram tratadas com 4 µM de APM (amipro-
fos–metil, inibidor de microtúbulos), suplementado 
com 0,3% de DMSO  (dimetilsulfóxido) por 5 horas, 
para obtenção das metáfases. Em seguida à ponta das 
raízes foram cortadas e fixadas em solução de metanol: 
ácido acético 3:1, com 3 trocas de 10 min cada, e ar-
mazenadas à -20 ºC por 24 h.  Após a fixação, as raízes 
foram lavadas 3 vezes em dH2O, imersas por 2 h em 
pool enzimático (4% de celulase, 0,4% de hemicelula-
se, 1% de macerozima, 100% de pectinase)  na propor-
ção de 1:3, diluído em dH2O à 36ºC para digestão. As 

raízes foram lavadas, novamente fixadas e armazena-
das à -20°C, como descrito acima. As preparações cro-
mossômicas foram feitas pela técnica de dissociação 
celular e secagem ao ar. As metáfases foram captura-
das em câmera de vídeo montada em microscópio de 
fluorescência. As imagens foram digitalizadas usando 
o software Image Pro-Plus 6.1. O APM mostrou-se 
eficiente no bloqueio do ciclo celular, possibilitando 
a obtenção de cromossomos metafásicos bloqueados 
bem preservados. Apesar do sucesso no bloqueio, as 
metáfases apresentaram sobreposições, o que impediu 
a determinação precisa do número cromossômico, 
mas possibilitou a estimativa de que o cariótipo de C. 
brasiliense possui de 32-36 cromossomos. Dessa for-
ma fica evidente a necessidade de ajuste do protocolo 
com relação aos passos de digestão enzimática, disso-
ciação celular e secagem ao ar.  Assim, o presente tra-
balho apresentou informações iniciais a cerca do ca-
riótipo de C. brasiliense, fornecendo dados que podem 
auxiliar nos estudos citotaxonômicos e contribuir na 
diminuição da escassez de dados genéticos da espécie.
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Em um programa de melhoramento de plantas as cor-
relações genéticas figuram entre os principais parâme-
tros. Essas estimativas permitem compreender o efei-
to da seleção dentro das gerações segregantes, e, além 
disso facilitam a seleção de caracteres com baixa her-
dabilidade ou de difícil mensuração por meio da sele-
ção indireta. De tal modo, o objetivo desse trabalho foi 
estimar correlações genéticas entre seis caracteres de 
tomate cereja (Solanum lycopersicum var.cerasiforme). 
O ensaio foi conduzido na área experimental na Uni-
versidade Federal Rural do Rio de Janeiro, Seropédica 
– RJ, em um delineamento de blocos ao acaso com três 
repetições e seis plantas por parcela. Foram avaliados 
os seguintes caracteres: comprimento do fruto (CFR), 
diâmetro do fruto (DFR), razão comprimento diâme-
tro (RCD), espessura da polpa (ESP), teor sólidos e 
solúveis (TSS) e firmeza do fruto (FIR). As estimativas 
de correlação genética (Cruz et al., 2012), bem como 
a significância pelo método de bootstrap, foram ob-
tidas com auxílio do programa Genes (Cruz, 2006). 
Observaram-se correlações genotípicas significativas 
entre os seguintes pares: CFR e RCD (0,9912++), DRF 
e ESP (0,9697+), DFR e TSS (-0,9428+), RCD e FIR 
(-0,6938+), RCD e TSS (-0,7512+). E correlação feno-
típica significativa entre os pares CFR x RCD (0,892 

++), CFR x TSS (-0,7543 ++) e DFR x RCD (- 0,7639++). 
Nesse estudo é possível constatar que a seleção para o 
aumento do tamanho dos frutos resultará na redução 

do teor de sólido solúveis e da firmeza desses frutos, 
uma vez que existe um elevado grau de associação ne-
gativa entre esses caracteres. Do outro lado, a corre-
lação positiva entre DFR e ESP indicam que os frutos 
com maior diâmetro possuíram maior espessura da 
polpa. Atribuem-se como causa de correlação efeitos 
de Pleiotropia e de ligação gênica, sendo o último pas-
sível de se contornar a medida que as gerações segre-
gantes avançam e as recombinações dentro do geno-
ma dos indivíduos ocorrem.
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Pterodon emarginatus e Pterodon pubescens, conhecidas 
popularmente como sucupira branca, são pertencentes 
à família Leguminosae. Ambas as espécies possuem uma 
ampla distribuição geográfica, com predominância nas 
regiões de cerrado e possuem potencial de exploração 
econômica, principalmente devido ao uso medicinal. As 
propriedades farmacológicas comprovadas por estudos 
científicos são diversas, tais como funções analgésicas, 
anti-inflamatórias, antitumorais, antioxidantes, angio-
gênicas e antimicrobianas. As duas espécies apresentam 
grande semelhança morfológica devido a diversificação 
recente e a elevada proximidade evolutiva. O objetivo do 
presente estudo foi comparar os genomas cloroplastidiais 
de P. emarginatus e P. pubescens, com o intuito de con-
tribuir com o conhecimento sobre a similaridade gênica 
entre elas.  Foram coletadas folhas jovens de ambas as 
espécies, das quais foi extraído o DNA total. Foram cons-
truídas duas bibliotecas genômicas e o sequenciamento 
foi realizado na plataforma Illumina MiSeq usando o kit 
de 600 ciclos v3. Após as etapas de análise e cortes de qua-
lidade, os reads cloroplastidiais foram separados usando 
o software bowtie2. A montagem do genoma cloroplasti-
dial para cada espécie foi feito através de uma associação 
de montagem de novo, realizada com o software Spades, 
e montagem com referência, realizada com o programa 
CLC Genomics Workbench 12, que também foi utiliza-
do para mesclar as duas montagens e gerar a sequência 
consenso. A predição das sequências gênicas foi realizada 
com o software DOGMA. P. emarginatus apresentou ta-
manho genômico cloroplastidial de 160,178 pb e P. pubes-
cens de 158,561 pb. Foram preditos 132 genes nessas duas 
espécies, sendo 114 únicos e 18 duplicados. Os genes pre-
ditos estão envolvidos em diversas vias metabólicas como 
fotossíntese, auto-replicação e biosíntese. Com relação a 

presença de íntrons, foram identificadas as regiões trnV-
-UAC, trnL-UAA, ycf3, ropC1, atpF, clpP, rpl2, ndhB, tr-
nA-UGC, trnI-GAU e ndhA, sendo que no caso de ndhA 
observou-se íntrons apenas em P. Pubescens. Apenas ycf3 
e clpP apresentaram 2 íntrons, enquanto todos os outros 
possuem um. O gene trnL-UAA apresentou menor íntron 
com 539 pb e o maior íntron foi identificado em ndhA, 
com 1291pb com uma distância média entre os éxons de 
777 pb. Todos os genes apresentaram alta similaridade 
de sequências de nucleotídeos entre P. emarginatus e P. 
pubescens e mesma posição genômica, ou seja, alta sin-
tenia. As sequências gênicas cloroplastidiais geralmente 
são muito conservadas, principalmente entre espécies fi-
logeneticamente próximas, o que corrobora a alta simila-
ridade entre os genes cloroplastidiais das duas espécies do 
gênero Pterodon estudadas aqui. Os dados obtidos nesse 
estudo serão publicados em banco de dados genômicos e 
poderão contribuir com futuros trabalhos sobre a genô-
mica e história evolutiva de P. emarginatus e P. pubescens.
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Caracteres como conteúdo de óleo, proteína e ácidos 
graxos em sementes de soja são de grande interes-
se para o melhoramento, pois definem a qualidade 
nutricional e industrial da cultura. O objetivo desse 
estudo foi identificar regiões genômicas relacionadas 
ao conteúdo de proteína, óleo e ácidos graxos (ácido 
palmítico, ácido esteárico, ácido oleico, ácido lino-
leico e ácido linolênico) em sementes de 416 acessos 
de soja por meio de análises de associação genômi-
ca ampla. Os dados fenotípicos foram obtidos em 
ensaio de campo conduzido sob o delineamento de 
blocos aumentados de Federer na Unidade Experi-
mental da Seagro-GO, em Senador Canedo-GO, na 
safra 2007/2008. Os teores de cada componente fo-
ram quantificados por métodos específicos para cada 
um a partir das sementes. Os acessos foram geno-
tipados com o chip Illumina Infinium SoySNP50K 
Bead Chip com 52.041 marcadores Single Nucleotide 
Polymorphisms (SNPs). Verificou-se que não houve 
padrões de estrutura genética ou parentesco no pai-
nel, condição ideal para a análise. Após a análise de 
associação genômica ampla, foram identificados 12 
SNPs significativos localizados em sete cromosso-
mos: três SNPs significativos para teores de óleo e 
proteína, dois SNPs para teor de ácido esteárico e um 
SNP para cada um dos caracteres restantes. Os genes 
candidatos, dentre eles fatores de transcrição e enzi-
mas, encontram-se relacionados direta ou indireta-

mente com os caracteres analisados. Esses resultados 
podem servir como ferramenta para o melhoramen-
to da soja visando o desenvolvimento de genótipos 
com composições específicas.
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A cultura de tecidos é uma ferramenta de grande apli-
cação no cultivo dos citros, já que várias de suas téc-
nicas têm sido empregadas com objetivos diversos, a 
maioria deles voltada para apoiar o melhoramento ge-
nético. Contudo, um fator a ser considerado é a possível 
ocorrência de contaminações por microrganismos, que 
podem surgir em todas as fases do cultivo in vitro. O 
sorbato de potássio é geralmente usado para evitar o 
crescimento de fungos e bactérias em alimentos e pro-
dutos cosméticos, podendo constituir uma alternativa 
ao uso de antibióticos e fungicidas em meios de cultura. 
Nesse sentido, este trabalho teve como objetivo estu-
dar o efeito do sorbato de potássio na regeneração e no 
controle de contaminações in vitro de porta-enxertos 
de citros. O trabalho foi desenvolvido no Laboratório 
de Cultura de Tecidos da Embrapa Mandioca e Fruti-
cultura, em Cruz das Almas, Bahia. Em um primeiro 
experimento, ápices caulinares com 1 cm de tamanho, 
oriundos de plantas cultivadas in vitro dos porta-en-
xertos citrandarins ‘Índio’ e ‘Riverside’ e dos híbridos 
LCR x TR - 001, LRF x (LCR x TR) - 005 e HTR -051, 
foram introduzidas no meio de cultura WPM basal e 
suplementado com sorbato de potássio nas concentra-
ções de 25 mg L-1; 50 mg L-1, 75 mg L-1 e 100 mg L-1. 
Em outro experimento avaliou-se, após 60 dias de cul-
tivo, a porcentagem de incidência de contaminações 
em sementes, miniestacas (1 cm) oriundas de plantas 
do campo e miniestacas provenientes de plantas con-
servadas in vitro e acometidas por contaminações, do 

porta-enxerto citrandarin ‘San Diego’. Com base nos 
resultados do primeiro experimento, as sementes e as 
miniestacas foram cultivadas no meio WPM contendo 
as concentrações consideradas menos tóxicas do sor-
bato (0,0 mg L-1; 7,5 mg L-1; 15,0 mg L-1; 22,5 mg L-1 e 
30 mg L-1). Os delineamentos foram inteiramente ca-
sualizados, em esquema fatorial 5 x 5 (5 genótipos e 5 
concentrações de sorbato) e 3 x 5 (3 tipos de explantes 
e 5 concentrações de sorbato), respectivamente para o 
primeiro e segundo experimentos, ambos com 20 re-
petições, sendo as análises estatísticas efetuadas pelo 
software R. No primeiro experimento, após 6 meses de 
cultivo, 75% dos explantes foram responsivos, apesar 
do sorbato apresentar um efeito fitotóxico conforme o 
aumento das doses, alcançando na maior concentração 
(100 mg L-1) apenas 42% de regeneração. No segundo 
experimento não foi observada a influência do sorbato 
de potássio no controle de contaminações in vitro, uma 
vez que as porcentagens observadas, em cada tipo de 
explante, não diferiram entre o controle (0,0 mg L-1) e as 
concentrações do conservante. Concluiu-se, portanto, 
que o sorbato de potássio não mostrou muita eficiência 
na regeneração in vitro e muito menos no controle de 
contaminações dos porta-enxertos de citros estudados.
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Devido à herança monogênica da apomixia, há pos-
sibilidade de se selecionar híbridos superiores apo-
míticos ou sexuais. Entretanto, a identificação do 
modo de reprodução dos híbridos por métodos como 
a microscopia é laboriosa e inviável em larga escala, 
além de ser realizada apenas no florescimento. O ob-
jetivo deste trabalho foi avaliar o potencial do uso do 
marcador molecular SCAR p779/p780 para detecção 
precoce do modo de reprodução em híbridos de Pa-
nicum maximum. O experimento foi conduzido na 
Embrapa Gado de Corte, Campo Grande-MS. Cin-
quenta híbridos do programa de melhoramento de P. 
maximum foram genotipados para o marcador SCAR 
p779/p780 e fenotipados para o modo de reprodução 
por meio de microscopia. Para a genotipagem, a clas-
sificação foi realizada da seguinte forma: a presen-
ça da banda indicou que o indivíduo é apomítico e 
a ausência que é sexual. Para a fenotipagem, foram 
classificados os sacos embrionários contidos nos ová-
rios dos cinquenta indivíduos, ovários contendo sa-
cos embrionários múltiplos ou apospórico único, são 
classificados como apomíticos e apresentam oosfera, 
as sinérgides, um único núcleo polar (ou às vezes dois 
núcleos polares) e ausência de células antípodas, ca-
racterizando como sacos embrionários tipo Panicum. 
Já sacos embrionários classificados como sexuais 
apresentam um único saco meiótico com a oosfe-
ra, as sinérgides, dois núcleos polares e uma massa 
de células antípodas no polo chalazal, classificados 
como sacos embrionários tipo Polygonum. Para ve-

rificar a eficiência do marcador SCAR p779/780, os 
dados obtidos dos géis foram comparados com os 
dados das análises citoembriológicas dos ovários, 
e a porcentagem de coincidência () para a detecção 
da apomixia foi obtida por meio da expressão: %=  /. 
Em que: Ncoin é o número de coincidência entre as 
análises moleculares e citoembriológicas, ou seja, os 
indivíduos que apresentaram mesmo sistema repro-
dutivo pelos dois métodos avaliados; NT é o número 
total de indivíduos analisados. O marcador molecular 
SCAR p779/p780 apresentou confiabilidade de 96%, 
demonstrando que seu uso para a seleção assistida 
é eficaz. A seleção assistida com o marcador SCAR 
p779/p780 é indicado para seleção precoce do modo 
de reprodução em Panicum maximum, auxiliando 
nas etapas iniciais do melhoramento da espécie e ace-
lerando o lançamento de cultivares no mercado.
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sacos embrionários.
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A família Orchidaceae é a terceira maior em números 
de plantas com flores, e maior em quantidades de espé-
cies nas monocotiledôneas. No Brasil encontra-se 2300 
espécies. O gênero Cattleya é originário da América 
Central e do Sul com 70 espécies. A espécie Cattleya 
walkeriana tem origem no cerrado brasileiro. Pelas ra-
zões mencionadas a fim de explorar a propagação in 
vitro do Cattleya walkeriana, foram feitas avaliações a 
resposta da germinação in vitro ao estímulo de diferen-
tes quantidades de fitohormônio giberelina acrescido 
de meio MS. Com o objetivo da Obtenção de orquídeas 
da espécie Cattleya walkeriana, por meio de germina-
ção in vitro, visando obter maiores números de plantas 
em curto espaço de tempo a partir do estabelecimento 
de protocolo de assepsia e germinação com diferentes 
quantidades de giberelina. O experimento foi condu-
zido no Laboratório de Biotecnologia Vegetal do Ins-
tituto Subsumido da PUC-GO, em Goiânia. Foi usado 
o meio de cultura MS padrão para a germinação das 
sementes, acrescido de 20 g/L sacarose, 0,1 g/L inositol, 
1,0 mL/L vitaminas, 4 g/L ágar e pH 5,8 e nos trata-
mentos controle, T1, T2 e T3 com diferentes concen-
trações de ácido giberélico (GA3). O meio de cultura 
foi preparado, acondicionado em frascos, e esteriliza-
dos na autoclave. A cápsula coletada foi submetida à 
assepsia por vinte minutos em hipoclorito sódio (2% 

comercial). Após a assepsia as sementes foram inocula-
das, e em seguida acondicionadas na sala de crescimen-
to com fotoperíodo de 16 horas luz com temperatura 
de 25±2oC. Para cada tratamento usou-se 18 frascos. 
Foi observado o tempo da inoculação até formação de 
protocormos. De acordo com as observações ocorridas 
durante o período de 73 dias foram obtidas uma maior 
quantidade de germinações nos tratamentos T2 e T3 
onde foi adicionada uma maior quantidade de gibereli-
na que continham 0,6 mL /L e 0,8mL /L de giberelina. 
O Tratamento controle onde se tinha zero de giberelina 
e no T1: 0,4 mL/L de giberelina ocorreu baixa germina-
ção das sementes após 73 dias de inoculação. Conclui-
-se que os tratamentos T2 e T3 foram os que obtiveram 
taxa maior de germinação mostrando que o efeito da 
giberelina nas concentrações entre 0,6 e 0,8 mL/L esti-
mula o desenvolvimento do embrião na semente.
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A indústria de árvores plantadas tem grande repre-
sentatividade comercial no cenário agrícola brasileiro, 
pois está ligada de maneira direta ou indireta à pro-
dução de mais de cinco mil produtos. Recentemente, 
as espécies do gênero Corymbia vêm sendo estudadas 
devido ao interesse por genótipos com maiores 
densidades e produtividade.  Além disso, espécies deste 
gênero podem ser usadas para a geração de híbridos 
interespecíficos, o que permite ao melhorista explorar 
a heterose. Diante disto, o objetivo deste estudo foi 
utilizar a análise GGE Biplot para identificar progênies 
de Corymbia promissoras para geração de híbridos in-
terespecíficos para dois locais conjuntamente. Quatro 
testes de progênies foram conduzidos, sendo dois no 
ambiente 1, sendo o primeiro de Corymbia torelliana e 
o segundo de Corymbia maculata. Ambos ensaios fo-
ram replicados no ambiente 2. Cada teste continha ses-
senta e quatro progênies de meio-irmãos de Corymbia 
e seis clones comerciais de Eucalyptus (testemunhas). 
As famílias de C. maculata foram nomeadas de 1 a 70, 
onde os tratamentos 65, 66, 67, 68, 69 e 70 eram clones 
comerciais de Eucalyptus. As famílias de C. torelliana 
foram numeradas de 71 a 142, onde os tratamentos 
136, 137, 138, 139, 140, 141 e 142 eram clones comer-
ciais de eucalipto. Utilizou-se o delineamento em blo-
cos incompletos com 40 repetições. As características 
avaliadas foram diâmetro na altura do peito (cm) e 
altura (m). A metodologia REML / BLUP foi utiliza-
da para estimar os componentes da variância e para 
predizer os valores genotípicos. Pelo teste da razão de 
verossimilhança (LRT), todos os efeitos aleatórios do 
modelo foram significativos (p <0,01), evidenciando 

que existe variabilidade genética entre as progênies e 
que o ambiente afeta a média dos genótipos. O ganho 
de seleção (%) foi maior para C. maculata do que para 
C. torelliana. A coincidência das famílias selecionadas 
na análise individual, com as selecionadas na análise 
conjunta foi 85% para C. maculata e 60% para C. to-
relliana. O GGE biplot identificou que os ambientes 1 
e 2 pertencem a diferentes mega-ambientes. Na análi-
se individual, as famílias 9 e 40 de C. maculata foram 
as mais adaptadas ao ambiente 1 e as famílias 64 e 11 
ao ambiente 2, uma vez que estão nos vértices nestes 
mega-ambientes. Para C. torelliana, as famílias 94 e 
88 foram as mais adaptadas ao ambiente 1 e 2. Con-
siderando simultaneamente produção e estabilidade, 
as famílias 5, 12, 15, 37 e 38 apresentaram as cinco 
melhores performances para C. maculata e as famílias 
83, 86, 87, 93 e 109 apresentaram as cinco melhores 
performances para C. torelliana, sendo as mais reco-
mendadas para a geração de híbridos interespecíficos 
que serão plantados em ambos os ambientes. 
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Os programas de melhoramento genético trabalham 
com várias características de maneira simultânea, 
buscando obter de maneira mais rápida o genótipo 
melhorado. Com isso, as estimativas de parâme-
tros, que forneçam informações importantes para a 
condução desses programas de forma eficiente, é de 
grande relevância. Desse modo, o objetivo desse tra-
balho foi estimar a herdabilidade e os coeficientes de 
correlações genéticos entre características de melan-
cia, buscando disponibilizar informações uteis para 
subsidiar programas de melhoramento da espécie. 
O experimento foi conduzido na área experimental 
da Embrapa Semiárido em Petrolina-PE, onde foram 
avaliadas seis populações de melancia em delinea-
mento de blocos casualizados com três repetições. As 
características avaliados foram: Comprimento (CS), 
largura (LS), espessura (ES), em mm; massa (MS), em 
g, de 10 sementes; diâmetro de abertura da corola em 
flores femininas (DCF), em cm; comprimento (COF), 
em cm; e diâmetro do ovário em flores femininas 
(DOF), em mm, e a relação do comprimento/diâme-
tro (CF/LF) de fruto, em mm. A média das caracterís-
ticas foram submetidas as estimativas da herdabilida-
de (h2), em seguida foram mensurados os coeficientes 
de correlações genotípicas (rG), fenotípicas (rF) e 
ambiental (rA) com auxílio do software Genes, versão 
3.0. Todas as características avaliadas apresentaram h2 
elevada (maior que 63%), destacando o CS (99.97%), 

LS (99.94%) e a MS (99.92%). Com isso, é possível 
verificar que existem grandes chances de serem ob-
servadas nas gerações seguintes, vale lembrar que 
esse comportamento é interessante a depender dos 
objetivos dos programas de melhoramento, uma vez 
que a exclusão do carácter é almejado, esse parâmetro 
se reveste de importância quando apresentar baixos 
valores. As correlações rG e rF foram superiores que 
as rA para todas as características avaliadas, eviden-
ciando que o melhoramento das características pode 
ser realizado tendo como base o fenótipo observado 
nas populações, visto que o ambiente teve mínima in-
fluência sobre a expressão do genótipo. As herdabili-
dades associadas as correlações genéticas das caracte-
rísticas, avaliadas nas populações do presente estudo, 
garantem maiores chances de se chegar ao genótipo 
melhorado por meio da seleção indireta, consideran-
do sempre os objetivos desejados, a exemplo do (DO) 
quanto maior for mais achatado será o formato do 
fruto (CF/LF), esse caráter está relacionado a facili-
dade de manuseio dos frutos e armazenamento.
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Entender o funcionamento de redes biológicas pode 
aumentar nossa compreensão de como as biomolécu-
las interagem para executar suas funções nas plantas, 
especialmente dentro do metabolismo de carboidra-
tos. Enzimas ativas de carboidratos (CAZymes) ca-
talisam a formação e modificação de glicoproteínas, 
glicolipídios, amidos, metabólitos secundários e bio-
polímeros da parede celular. São enzimas-chave para 
a biossíntese de alimentos e biomassa renovável. A re-
gulação da atividade transcricional e de sinalização de 
CAZymes pode depender de três  classes de proteínas 
reguladoras: fatores de transcrição (TFs), reguladores 
de transcrição (TRs) e proteínas quinases (PKs), que 
estão associadas a diversos aspectos do crescimento 
e desenvolvimento vegetal. Considerando que genes 
pertencentes a uma mesma via metabólica ou que 
compartilham funções biológicas tendem a ser regu-
lados de maneira conjunta, as análises de coexpressão 
gênica, utilizando a sequência genômica e dados de 
transcriptoma, identificam redes de módulos de genes 
cuja expressão é altamente correlacionada. Este estu-
do teve o objetivo de identificar módulos de coexpres-
são em Coffea arabica, um dos principais produtos 
agrícolas brasileiros. Realizamos uma análise de coex
pressão gênica utilizando 72 bibliotecas de RNA-Seq 
de folhas, frutos, raízes, caules e sementes, com o pro-
grama WebCemitool. Identificamos oito módulos de 
coexpressão gênica que possuem, somados, um total 
de 4969 genes. Os módulos identificados têm, respec-
tivamente, 2860, 885, 683, 200, 171, 76, 48 e 46 genes. 
Nestes módulos realizamos a identificação de CAZy-
mes, TFs, TRs e PKs. Identificamos 350 enzimas ativas 

de carboidratos com a ferramenta dbCAN2 e com a 
ferramenta iTAK, identificamos 443 fatores de trans-
crição, 41 reguladores transcricionais e 209 proteínas 
quinases nos módulos de coexpressão. A ocorrência 
de TFs, TRs, PKs e CAZymes nos mesmos módulos 
de coexpressão pode indicar que os genes expressando 
esses reguladores atuam regulando vias metabólicas 
de carboidratos ou até mesmo as próprias CAZymes. 
Identificamos a ocorrência de TFs, TRs, PKs e CA-
Zymes em quatro módulos de coexpressão (1, 2, 3 e 
7). Nos módulos 5 e 6, identificamos TFs e CAZymes 
simultaneamente. Estes módulos são portanto, um re-
levante ponto de partida para a identificação de fato-
res-chave que regulam a expressão gênica associada ao 
metabolismo de carboidratos em Coffea arabica.
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O Programa de Melhoramento Genético de Ba-
naneira da EPAGRI – Estação Experimental de 
Itajaí, possui como principal objetivo o desen-
volvimento de cultivares de bananeira adapta-
dos às principais condições de cultivo no estado 
de Santa Catarina. As condições sub-tropicais 
de cultivo, impõe uma série de desafios para o 
melhoramento da fruta, principalmente no de-
senvolvimento de materiais adaptados ao lito-
ral norte e sul Catarinense. Foi estabelecido um 
DNA fingerprinting de materiais EPAGRI em 
avançada avaliação agronômica, comparando-os 
a outras variedades comerciais do mesmo gru-
po genômico e de diferentes grupos genômicos, 
com o objetivo de complementar os descritores 
morfológicos. Esta metodologia foi empregada 
visando a possível proteção, monitoramento e 
rastreabilidade de clones de futuros cultivares de 
bananeira EPAGRI. Foram amplificados via PCR 
e genotipados, via eletroforese capilar em anali-
sador genético ABI 3500, 19 marcadores mole-
culares microssatélites (SSRs) referência para 
Musa spp. (Série mMaCIR). Foram avaliados 24 
materiais diversos, sendo amplificados um total 
de 114 alelos (média de 6 alelos/locus). A aná-
lise de similaridade genética agrupou os genóti-
pos em 5 grupos distintos, sendo: I - genótipos 
do sub-grupo Terra (1) e Figo (4); II – cultivares 
BRS Princesa, BRS Tropical e maçã paulista; III 
– genótipos do subgrupo Prata (9); IV – genó-
tipos do subgrupo  Cavendish (6); V – cultivar 
BRS SCS Belluna. Os polimorfismos encontrados 
foram suficientes para gerar perfis alélicos úni-
cos (DNA fingerprints) para 12 dos 24 materiais 

genotipados. No entanto, os seguintes grupos de 
materiais obtiveram exatamente o mesmo per-
fil alélico para os 19 marcadores SSR, apesar de 
muitas vezes apresentarem diferenças fenotípicas 
claras, sendo: I – Figo, Figo Cinza e Figo Anã; IIIa 
– Branca EPAGRI 01, Branca EPAGRI 02, Prata 
Anã, SCS 451 Catarina e Prata EPAGRI 01; IIIb 
– Super Anã e Moderna; IV – Nanicão e SCS 452 
Corupá. Outras classes de marcadores molecula-
res devem ser empregadas para a diferenciação 
de cultivares com perfis SSR idênticos, principal-
mente as cultivares de bananeiras selecionadas de 
mutações espontâneas como SCS 451 Catarina e 
SCS Nanicão452 Corupá.
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Os gladíolos são flores de corte conhecidas em todo 
mundo devido a sua beleza, cultivo em ampla faixa de 
temperatura e facilidade de condução da cultura. Ape-
sar da existência em todo mundo de mais de 1500 cul-
tivares e da importância econômica para floricultores 
brasileiros, o melhoramento genético da espécie país 
ainda é pouco aplicado.  O conhecimento dos caracte-
res que mais contribuem para a variabilidade genética 
da população a ser melhorada pode viabilizar o suces-
so de um programa de melhoramento. Nesse sentido, 
o objetivo do presente estudo foi determinar os ca-
racteres morfológicos e de desenvolvimento que mais 
contribuem para a variabilidade genética entre acessos 
de gladíolos. Os dados de desenvolvimento foram: os 
dias desde o plantio até o estádio R1 (surgimento da 
inflorescência),  até o estádio R2  (quando é possível 
verificar a cor da corolas das flores da base da inflores-
cência) e até o estádio R3 (ponto colheita, quando a flor 
da base da inflorescência já está aberta). Os caracteres 
morfológicos avaliados foram: altura e massa fresca da 
planta; diâmetro e tamanho da inflorescência, número 
de flores e durabilidade das hastes florais após a colhei-
ta. A importância dos caracteres foi estimada pelo mé-
todo de Singh (1981). As características que mais con-
tribuíram para a variabilidade dos dados foram aquelas 
relacionadas ao desenvolvimento da planta. Os dias do 

plantio ao estádio R2 e até o estádio R3 contribuíram 
respectivamente com 14,93 e 13,44% da diversidade 
entre os acessos avaliados. Dentre os caracteres mor-
fológicos o tamanho da inflorescência e o número de 
flores por inflorescência foram os que mais contribuí-
ram cada um com aproximadamente 12,00 da variação 
quantificada. As duas primeiras componentes princi-
pais explicaram com 80,48% da variação, sendo que a 
primeira componente absorveu 55,22% dessa variação. 
Os dados de desenvolvimento da planta foram os que 
mais contribuíram para a variabilidade dos dados e a 
primeira componente principal explicou a maior parte 
da variação observada.
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Visto a importância da seleção de linhagens em pro-
gramas de melhoramento de trigo contemplarem uma 
série de atributos agronômicos, algumas estratégias 
biométricas visando a seleção simultânea de carac-
teres podem ser utilizadas. Porém, em sua maioria, 
as seleções são baseadas em valores fenotípicos, o que 
pode não ser correspondente ao ganho genético em ge-
rações futuras. Objetivou-se com este trabalho estimar 
a eficiência do índice de seleção aditivo aplicado sobre 
valores genotípicos em trigo. O experimento foi con-
duzido no campo experimental Professor Diogo Alves 
de Melo da Universidade Federal de Viçosa - UFV, em 
Viçosa-MG, na safra de inverno 2019, onde foi avaliado 
um painel com 41 genótipos de trigo tropical sob o de-
lineamento de blocos casualizados. As parcelas foram 
constituídas em cinco linhas de 5 m de comprimento, 0,20 
m entre linhas e densidade populacional de 350 sem m-2. 
Os caracteres avaliados foram: dias até a floração (DF, 
dias), nota de doença (ND, escala de 1 a 5), altura da 
planta (AP, cm), peso do hectolitro (PH, kg 100 L-1) e 
rendimento de grãos (RG, kg ha-1). Visando a esti-
mação de valores genotípicos, os dados foram sub-
metidos à análise REML/BLUP e o índice de seleção 
aditivo foi usado para selecionar 20% dos genótipos 
mais promissores. No índice aditivo foi realizada a 
inclusão, conforme a natureza dos caracteres, dos 
seguintes pesos econômicos: 0,1, 0,3, 0,1, nulo e 0,5 
para DF, ND, AP, PH e RG. Houve diferença genotípi-
ca significativa (p<0,01) para os caracteres avaliados, o 
que possibilita a seleção de genótipos superiores. Entre 

os genótipos avaliados foram selecionados oito que 
se destacaram em relação aos demais, sendo estes: 
CD 1303, TBIO ATON, TBIO PONTEIRO, VI 14774, 
VI 14864, VI 14867, VI 14668 e VI 14980. Verificou-se 
o total de ganhos com a seleção (GS) de 44,30%, sendo 
distribuído em 4,01%, 34,45%, -0,44%, 0,87% e 4,53%, 
com médias dos genótipos selecionadas de 62,82 dias, 
3,81, 85,65 kg 100 L-1, 77,09 cm e 4706,15 kg ha-1 para 
DF, ND, AP, PH e RG, respectivamente. O índice adi-
tivo proporcionou resultados satisfatórios para a sele-
ção de genótipos mais produtivos, de maior sanidade e 
menor estatura, porém os genótipos apresentam maior 
ciclo (evidenciado pelos GS positivos para esse cará-
ter). Portanto, para prosseguimento no programa de 
melhoramento de trigo da Universidade Federal de Vi-
çosa, foram selecionados os oito genótipos, com rele-
vância para a superioridade dos genótipos VI 14774 e VI 
14980. O uso de índices de seleção via valores genotípicos 
torna-se interessante para a seleção de genótipos supe-
riores de trigo. O uso do índice aditivo é relatado em 
outras espécies, porém até o momento não foi consta-
tado na literatura seu uso em trigo.
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Em programas de melhoramento de soja é de grande 
importância a escolha de locais para a produção e multi-
plicação de semente genética e básica. Desta forma, ob-
jetivou-se com este trabalho caracterizar um grupo de 
cultivares de soja, quanto ao potencial fisiológico das se-
mentes produzidas em dois locais discriminantes, bem 
como caracterizar o potencial de armazenamento em 
duas condições (câmara fria e barracão). O experimento 
foi conduzido na safra 2017/18 nas cidades de Abelardo 
Luz- SC e Medianeira-PR. O delineamento experimen-
tal utilizado foi de blocos ao acaso, com três repetições. 
A densidade de semeadura utilizada foi de 17 sementes 
por metro linear. No estádio de maturação fisiológica 
(R8) foi realizada a colheita, secagem e padronização 
das amostras que foram armazenadas em câmara fria e 
barracão. As análises quanto a qualidade fisiológica das 
sementes (germinação e vigor) foram realizadas a cada 
60 dias. Para realização do teste de germinação foi uti-
lizado a metodologia de acordo com a RAS (Regras de 
Análise de Sementes) e para o vigor foi utilizado a me-
todologia de envelhecimento acelerado, onde as amos-
tras ficaram acondicionadas por 48 h a 41 °C e depois 
realizado a montagem dos testes da mesma forma que 
a germinação. Os dados foram submetidos à Análise de 
variância e as médias foram comparadas pelo teste de 
Tukey a 5%, com o auxílio do software GENES. De acor-
do com análise de variância, houve diferença significati-
va para todas as variáveis analisadas. Para os caracteres 

germinação e vigor, as sementes produzidas em Abelar-
do Luz (local com altitude de 760 metros), foram supe-
riores as produzidas em Medianeira (local com altitude 
de 402 metros). Para a condição de armazenamento, 
avaliando o caractere germinação, as sementes produzi-
das em Abelardo Luz não diferiram no armazenamento 
mantendo uma boa qualidade tanto para câmara fria 
quanto para barracão. Contudo, as sementes produzidas 
em Medianeira, comparando as condições de armaze-
namento, observou-se redução na germinação de 11%, 
comparando-se câmara fria e barracão, sendo câmara 
fria a melhor forma de armazenamento para este local. 
Já para o caractere vigor não foi observado diferenças 
estatísticas, sendo que para ambos locais de cultivo as 
sementes armazenadas em câmara fria foram superio-
res em vigor ao longo do tempo. Conclui-se que os me-
lhores locais para produção de sementes genéticas são 
ambientes de alta altitude, como citado o município de 
Abelardo Luz- SC. Se estas forem produzidas em locais 
de baixa altitude recomenda-se o armazenamento em 
câmara fria para que as perdas de qualidade fisiológica 
sejam minimizadas.

Palavras-chave: melhoramento de soja; qualidade fi-
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Os recursos genéticos vegetais são definidos como 
a fração da biodiversidade que tem previsão de uso 
atual ou potencial. O objetivo desse estudo foi realizar 
uma investigação sobre o uso e conservação de recur-
sos genéticos vegetais na região leste do Maranhão. A 
pesquisa foi realizada em 11 cidades do leste mara-
nhense durante o mês de julho de 2020, através do for-
mulário eletrônico Google Forms, contendo questões 
abertas e fechadas. Obteve-se uma amostra de 160 
pessoas, sendo 61,3% pertencentes ao sexo feminino e 
38,7% ao sexo masculino. Dentre o total de entrevista-
dos 80,6% cultivam algum recurso genético vegetal e 
19,4% não cultivam. Quanto ao tipo de recurso fitoge-
nético plantado, ocorreram quatro categorias: alimen-
tícia, medicinal, ornamental e pastagem. A maioria 
dos entrevistados, 24%, citou que cultiva juntamente 
plantas alimentícias, medicinais e ornamentais. A mo-
dalidade agrícola menos praticada pelos entrevistados 
foi a agricultura intensiva, com 0,8% das respostas, em 
seguida a agricultura extensiva, com 27,8%.  Grande 
parte, 71,4%, afirma não praticar nenhuma das mo-
dalidades anteriormente mencionadas, apenas cultiva 
em casa algumas plantas. Com relação ao germoplas-
ma utilizado para conservação dos recursos genéticos 
vegetais, 35,9% dos indivíduos mencionaram que é 
feita somente através de sementes, sendo esse o mais 
alto percentual. A segunda posição foi para o uso con-
junto de sementes, raízes e ramos, com 19,1%.  67,9% 
afirmam ainda realizar troca ou doação de germoplas-
ma com outras pessoas e 32,1% não fazem troca ou 
doação. Quando questionados sobre o conhecimento 
de algum recurso genético vegetal antes abundante na 

região do leste do Maranhão, ou seja, atualmente es-
casso, 49,4% dos interrogados relataram que não co-
nhece, 6,9% não lembra e 43,7% apontaram uma ou 
mais espécies. Foram listadas 51 espécies de plantas 
antes muito recorrentes na região de estudo, sendo as 
principais o babaçu (Attalea spp.) e o bacurizeiro (Pla-
tonia insignis). Portanto, com base no explanado, no-
ta-se que a população do leste maranhense tem enten-
dimento sobre a grande importância da manutenção 
de recursos genéticos vegetais sejam eles alimentícios, 
medicinais, ornamentais, e etc., pois possuem noções 
básicas sobre o uso e conservação.  O elevado índice 
de prática de cultivo visando principalmente a subsis-
tência, em conjunto com ações de troca ou doação de 
germoplasma demonstram que acontece uso de forma 
sustentável da biodiversidade vegetal, além do mais, 
esses fatores permitem ainda a ocorrência dos pro-
cessos evolutivos que são de suma importância para a 
permanência de uma espécie. Vale ainda ressaltar, que 
maiores estudos devem ser feitos a respeito de tal re-
dução das espécies vegetais citadas, o babaçu (Attalea 
spp.) e o bacurizeiro (Platonia insignis), para que as 
mesmas possam ser mantidas/conservadas na região.

Palavras-chave: agricultura tradicional; germoplasma; 
sementes; preservação da flora. 
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Introdução: As plantas medicinais são utilizadas pelo 
homem desde o início de sua história e muito antes 
do surgimento da escrita a humanidade já se utilizava 
ervas para fins medicinais. No Brasil, mas especifica-
mente no Nordeste, é grande a ocorrência de plantas 
medicinais com finalidades terapêuticas. Dentre muitas 
espécies destaca-se a janaguba, Himatanthus drasticus.  
espécie arbórea pertencente à família Apocynaceae 
com cerca de 200 gêneros e distribuição marcadamente 
tropical e subtropical. A realização de estudos etnobo-
tânicos auxiliam na obtenção de conhecimento sobre a 
espécie,  facilitando a proposição e implementação de 
estratégias de melhoria da qualidade de conservação de 
recursos genéticos vegetais. Objetivo: O objetivo geral 
deste trabalho é verificar a forma de utilização da espé-
cie janaguba (H. drasticus) pelos moradores de algumas 
cidades do estado do Maranhão. Material e Métodos: 
Para a realização desta pesquisa e o levantamento dos 
dados entrevistamos moradores das cidades de Codó, 
Caxias, Duque Bacelar, Afonso Cunha, Buriti, Chapa-
dinha, Coelho Neto e Mata Roma todas cidades do es-
tado do Maranhão totalizando 47 entrevistados. Para 
o levantamento dos dados optamos pelo método de 
amostragem por conveniência, o questionário foi cria-
do na plataforma Microsoft Forms. O questionário ela-
borado possuía perguntas abertas e fechadas e ao final 
do mesmo apresentava o termo de consentimento para 
assegurar a privacidade do entrevistado. Resultados: 
Observamos durante as análises dos dados que os en-
trevistados realizam uma crescente pressão extrativista 
sobre a planta estudada cerca de 80% dos entrevistados 
mencionaram que retiram matéria-prima da supracita-
da espécie para produção de garrafadas que são vendi-

das em mercados de fisioterápicos naturais. Pergunta-
mos aos entrevistados em quais enfermidades que os 
mesmos a utilizavam, cerca de 28% dos entrevistados 
responderam no tratamento de feridas infeccionadas, 
26% no tratamento de furúnculos, 30% febre e 16% 
no tratamento de vermes intestinais. Os entrevistados 
mencionaram ainda que o látex que pode ser extraído 
do tronco desta árvore também pode ser utilizado para 
o tratamento de luxações pois segundo os entrevista-
dos o produto possui propriedade anti-inflamatória. 
Conclusão:  O presente estudo revelou que os entre-
vistados fazem um amplo uso da janaguba para fins 
fitoterápicos. Estudos de conscientização devem ser 
realizados afim de informar os moradores sobre uma 
utilização sustentável, uma vez que o uso desordenado 
pode ocasionar o seu desaparecimento como a retirada 
em excesso do látex que corre no tronco da planta pode 
ocasionar as vezes a sua morte.
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Conhecida como vespa-da-galha, Leptocybe invasa 
(Hymenoptera: Eulophidae: Tetrastichinae) é uma 
praga nativa da Austrália e com ocorrência no Brasil. 
Esse inseto tem alta capacidade de dano e taxa repro-
dutiva, põe ovos nos tecidos das plantas, causando a 
formação de galhas na nervura das folhas, pecíolos 
e ramos jovens, levando ao enrolamento e ao enve-
lhecimento prematuro das folhas. Os danos causados 
por essa praga têm prejudicado a silvicultura brasilei-
ra em larga escala, tornando-se essencial a obtenção 
de informações que permitam o estabelecimento de 
estratégias de controle apropriadas para redução de 
perdas no setor florestal. Existem diferentes métodos 
aplicados no controle da L. invasa, como o uso de ar-
madilhas, defensivos e controle biológico. Entretan-
to, a baixa eficiência, o alto custo de implantação e 
a necessidade de acompanhamento técnico tornam 
essas alternativas insuficientes. A resistência genética 
é uma estratégia de controle de insetos praga ampla-
mente conhecida e pode ser uma alternativa promis-
sora. Entretanto, em relação a tecnologias patentea-
das voltadas para o controle da praga, L. invasa, são 
necessários estudos para conhecimento de aplicações 
na engenharia genética para o desenvolvimento de 
plantas resistentes. Dessa forma, esse trabalho teve 
como objetivo prospectar inovações tecnológicas 
voltadas para o melhoramento genético de plantas 
visando resistência à vespa da galha.  Para isso, foram 
levantados dados de patentes por meio da platafor-
ma de inteligência Orbit Intelligence desenvolvido 
pela Questel Academy. Utilizou-se a opção de busca 
avançada e o boleano Leptocybe invasa OR gall wasp 
AND gene expression. Foram considerados os do-

cumentos que apresentavam esses termos no título, 
resumo, reivindicações e descrição. Todos os dados 
foram levantados em julho de 2020. Foi identificado 
um total de 27 tecnologias patenteadas. Dessas, 12 
patentes concedidas, nove pendentes, quatro caducas 
e duas expiradas. Todos os depósitos foram realiza-
dos durante os últimos nove anos. A índia (11) foi o 
país detentor de mais tecnologias, seguida do Brasil 
(9), Estados Unidos (4) e Canadá (3). Foram identi-
ficadas oito áreas de domínio tecnológico, conforme 
a Classificação Internacional de Patentes. Entretan-
to, 21 depósitos referem-se a biocidas, repelentes ou 
atrativos de pragas ou reguladores de crescimento 
de plantas contendo micro-organismos (A01N-
063/02, A01N-037/46, A01N-063/00, A01N-043/56 
e A01N-043/90). Apenas quatro documentos envol-
vem a mutação ou engenharia genética, para células 
vegetais, DNA ou RNA referente à engenharia ge-
nética. Ácidos nucleicos não codificadores que mo-
dulam a expressão de genes foram encontrados em 
duas (C12N-015/82 e C12N-015/113). E outras duas 
patentes foram relacionadas a reprodução de plantas 
por técnicas de cultura de tecidos (C12N-005/10). 
Portanto, verifica-se o potencial no desenvolvimento 
de estudos para a obtenção de novas tecnologias vol-
tadas para o desenvolvimento de produtos biotecno-
lógicos visando o controle à vespa da galha.
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O gênero Passiflora L. é composto por mais de 560 
espécies sendo considerado o mais representativo da 
família Passifloraceae Roussel (Krosnick et al., 2013). 
O Brasil é um dos países que possui a maior riqueza 
de Passifloras, sendo muitas dessas espécies pouco es-
tudadas em termos de propagação in vitro. Passiflora 
contracta Vitta e Passiflora ovalis Vell. Ex M.Roem. 
são espécies restritas à Floresta Atlântica do Brasil e 
foram separadas em duas unidades taxonômicas dis-
tintas, baseadas em diferentes caracteres morfológicos 
e por sua distribuição geográfica distinta. O desenvol-
vimento de estratégias para conservação de espécies 
de Passiflora L. in vitro é fundamental, devido sua re-
levância econômica, ecológica e da suscetibilidade ao 
risco de extinção. Nesse sentido, ferramentas da cul-
tura de tecidos in vitro vêm sendo empregadas com 
a finalidade de estabelecer protocolos de propagação 
de plantas. O objetivo deste trabalho, foi avaliar o 
potencial embriogênico de P. contracta e P. ovalis em 
diferentes meios de cultura. O experimento foi rea-
lizado no Laboratório de Citogenética e Cultura de 
tecidos Vegetais da UFES. Para indução da embriogê-
nese somática indireta foram utilizadas sementes de 
P. contracta coletadas na cidade de Prado – BA e P. 
ovalis coletadas na cidade de Itaúnas – ES. As semen-
tes sem o tegumento foram desinfestadas e inocula-
das nos meios de indução da calogênese: MS, MS com 
metade das concentrações de sais e MS suplementado 
com 4,44 µm de benzilaminopurina (BAP) e 9,1 µm 
de ácido 2,4-diclorofenoxiacético (2,4-D). Aos 20 dias 
foi possível observar os primeiros sinais de calos em 
P. ovalis e em P. contracta no meio MS suplementado 

com BAP e 2,4-D. Nos meios MS e MS com metade 
das concentrações de sais foi observada apenas a ger-
minação dos explantes de P. contracta. Após 32 dias os 
calos formados foram transferidos para o meio de re-
generação e estes progrediram no seu desenvolvimen-
to. No entanto, não houve a regeneração de embriões 
somáticos e nem a formação de plântulas nos meios de 
cultura testados in vitro, ou seja, os tratamentos uti-
lizados neste experimento não foram eficientes para 
estabelecer uma nova rota morfogênica para permitir 
a conversão em embriões somáticos.
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A espécie vinca (Catharanthus roseus (L.) G. Don), perten-
cente a família Apocinaceae, é fonte de importantes alcalóides 
utilizados no tratamento do câncer em humanos, entre eles a 
vincristina e a vimblastina. Por ocorrem em baixas concentra-
ções nas plantas de vinca, a Universidade Federal Rural do Rio 
de Janeiro tem implementado um programa de melhoramen-
to da espécie que visa a identificação de genótipos superiores 
em relação a produção de vincristina e vimblastina. Porém, 
para um correto direcionamento dos cruzamentos entre os 
genótipos de interesse, a análise do cariótipo se faz necessária, 
visto que vários genótipos apresentam características contras-
tantes que podem ser devidas a diferentes níveis de ploidia. 
Entre estas, citam-se o tamanho distinto de folhas. Dessa for-
ma, o objetivo do presente trabalho foi analisar o cariótipo de 
dois genótipos de vinca (Catharanthus roseus (L.) G. Don) 
com tamanhos de folha contrastantes. Para tal, identificaram-
-se dois genótipos de vinca com tamanhos de folha medindo 
entre 3,8 – 4,7 cm e 8,0 e 8,5 cm, respectivamente, codificados 
por UFRRJ VIN056 e UFRRJ VIN057, pertencentes a Cole-
ção de Germoplasma da UFRRJ. Botões florais destes genó-
tipos foram coletados e fixados em Carnoy. No Laboratório 
de Citogenética e Biologia Molecular de Plantas (LabCitoBio-
mol) do Departamento de Fitotecnia da UFRRJ, os referidos 
botões foram dissecados para retirada das anteras. Em segui-
da, as 25 anteras de cada genótipo foram submetidas a diges-
tão enzimática com pectinase a 2% e celulase a 2% por 3h30. 
Após a digestão, estas foram depositadas em tubos eppendorf 
contendo o mix enzimático e centrifugadas a 12.000 rpm. 

Após 3 centrifugações, o material resultado foi ressuspendido 
em Carnoy (3:1) para obtenção final dos protoplastos. Com o 
auxílio de uma micropipeta, 1,0ml da solução de cada tubo foi 
depositada em lâmina de microscópio. Após secagem ao ar, o 
conjunto lâmina/lamínula foi montado e observado sob mi-
croscópio ótico (Olympus BX43, USA). Imagens de alta-re-
solução contendo metáfases I com cromossomos espalhados 
foram capturadas em câmera digital (3.3 MPixel Qcolor3C), 
utilizando o software de captura Image-Pro Plus versão 5.1 
(Media Cybernetics). Os cromossomos foram analisados 
no software MicroMesuare, versão 3.3, e seus cromossomos 
classificados quanto a posição do centrômero. Em seguida, fo-
ram organizados o cariograma e o ideograma dos genótipos 
analisados. Ao todo foram analisadas cinco placas metafási-
cas (metáfase I) por genótipo. Os resultados indicaram que 
os dois genótipos foram diplóides com 2n = 2x = 16 cromos-
somos. No cariograma, identificaram-se que os pares 1, 4, 5 
e 8 foram metacêntricos, 2, 3, 6 e 7 foram submetacêntricos 
em ambos os genótipos. Diante dos resultados, e com base 
nos genótipos analisados, pode-se concluir que o tamanho de 
folha distinto entre os genótipos de vinca não é resultado de 
níveis de ploidia diferentes na espécie.
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A Chapada Diamantina é considerada um ambiente 
com rico campo rupestre, onde há grande diversidade 
florística. Entre as espécies encontradas, Cattleya luet-
zelburgii Van den Berg destaca-se como a única com 
flores de tonalidade amarela do gênero encontrada 
na região e pouco se conhece sobre a sua diversidade 
genética. Entretanto, é possível observar variabilidade 
morfológica nas estruturas florais. Pesquisas molecula-
res podem gerar informações relevantes para a taxono-
mia, ecologia e evolução da espécie de interesse, desta 
forma, contribuindo para o desenvolvimento de pes-
quisas relacionadas à expansão e conservação da flora 
neotropical do Nordeste brasileiro. Entre os estudos de 
genética populacional, os marcadores microssatélites 
destacam-se por sua eficiência e variabilidade, uma 
vez que possuem potencial de transferabilidade entre 
espécies filogeneticamente próximas. Nesse contexto, o 
objetivo com este trabalho foi otimizar a amplificação 
de primers utilizados em Cattleya coccinea Lindl. e uti-
lizá-los em C. luetzelburgii. Os testes foram realizados 
no Laboratório de Sistemática Molecular de Plantas 
(LAMOL), na Universidade Estadual de Feira de San-
tana (UEFS), utilizando amostras de duas populações 
de C. luetzelburgii disponíveis no Bando de DNA do 
laboratório. Foram testados nove locos de microssaté-
lites por meio de Polymerase Chain Reaction   (PCRs), 
com volume final de 10 μL por programa, seguindo o 
seguinte padrão: 1 μL de DNA, 5 mL de Top Taq Master 
Mix (Qiagen), 2 μL de aditivo TBT, 0,13 μL de primer 
forward, 0,13 μL de cauda M13, 0,26 μL de primer rever-
se e completando-se o valor com água ultra purificada. 
Foram realizadas otimizações nos protocolos disponí-

veis no laboratório, ajustando-se a temperatura de ane-
lamento e verificando-se o resultado das amplificações 
em eletroforese, com gel de agarose a 1,2%. Dos nove 
primers testados, obteve-se boa amplificação para seis 
(66,6%), nos quais as temperaturas otimizadas varia-
ram de 53ºC a 54ºC e foram obtidos fragmentos entre 
173 a 224 no tamanho de pares (pb). Os primers sele-
cionados foram: Cac02, Cac08, Cac09, Cac10, Cac11 e 
Cac18, ambos com padrão de bandas satisfatório. Com 
estes resultados preliminares, pode-se inferir que os 
marcadores microssatélites são bastante promissores, 
apresentando bons percentuais de amplificação para a 
espécie, e podem ser utilizados para montagem de pai-
néis para futura genotipagem de populações e para o 
desenvolvimento de estudos de genética da conserva-
ção da Chapada Diamantina.
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A exploração humana tem causado grande impacto 
sobre todos os ecossistemas ambientais, de modo que 
está diminuindo e fragmentando populações de plan-
tas. Todas as formas de vida estão sujeitas a degradação 
causada pelo homem, de maneira que alguns grupos 
de plantas são mais expostos, quando se observa a sua 
redução da população. Assim, a família Orchidaceae, 
que é composta por espécies de alto valor ornamental 
e com muitas espécies raras, são visadas e com alto 
grau de coleta predatória. Desta forma várias espécies 
de orquídeas estão em listas de espécies em extinção. 
Cattleya pfisteri tem distribuição endêmica da Chapa-
da Diamantina, Bahia. Os marcadores microssatélites 
ou SSR (simples sequence repeat) são marcadores que 
possuem alta variabilidade alélica e podem ser trans-
feridos em espécies com um grau próximo de paren-
tesco filogenético, considerando que a prospecção 
destes marcadores diretamente a partir do genoma é 
cara e demorada. Com isso a transferência estes mar-
cadores são mais frequentes quando essas regiões se 
encontram altamente conservadas entre estas espécies 
de um mesmo gênero. Este trabalho tem o objetivo de 
testar a transferabilidade de nove marcadores SSRS de 
Cattleya coccinea em C. pfisteri. As amostras extraídas 
de duas populações de C. pfisteri estavam disponíveis 
no Banco de DNA do Laboratório de Sistemática Mo-
lecular Vegetal (LAMOL) da Universidade Estadual 
de Feira de Santana (UEFS). No total foram utilizados 
nove locos de microssatélites. Para a amplificação dos 
fragmentos de DNA foi utilizado um termociclador 

testando diferentes temperaturas de anelamento dos 
primers. A reação da PCR (Polymerase Chain Reac-
tion) foi composta por 5 µL de Top Taq Master Mix 
(Qiagen)®, 2 µL de TBT, 1,48 µL água ultra purificada, 
1 µL de DNA, 0,26 μL de primer reverse, 0,13 μL de 
primer forward  e  0,13 μL cauda M13 marcada com 
fluoróforo, totalizando 10 μL a reação. Os resultados 
das amplificações das reações foram visualizados em 
gel de agarose a 1,2%. Dos marcadores testados, sete 
apresentaram amplificação, portanto com sucesso 
de 77,7% dos primers otimizados, e as temperaturas 
para as amplificações ficaram entre 51 °C a 54 °C. Os 
fragmentos obtidos apresentaram tamanhos variando 
entre 173 a 278 pares de bases (pb). Dentre os primers 
amplificados três locos apresentaram bandas de me-
lhor qualidade que se destacaram, sendo eles o CaC05, 
CaC08 e CaC16. A alta taxa de amplificação confirma 
que estas espécies de orquídeas são filogeneticamen-
te próximas. Conclui-se com estes resultados parciais 
que a transferência de primers marcadores de SSRs de 
Cattleya coccinea para C. pfisteri pode ser feita com 
elevada taxa de sucesso, e tem grande potencial para 
estudos populacionais na espécie visando promover 
estratégias para a sua conservação.
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A cultura do sorgo (Sorghum bicolor L) vem se desta-
cando mundialmente ao longo dos anos devido sua 
adaptabilidade às adversidades de diferentes ambientes 
e suas diversas utilidades, se tornando assim uma al-
ternativa viável e rentável para os agricultores, comple-
mentando e substituindo a ração animal. No Brasil a 
utilização do sorgo forrageiro já vem sendo praticada 
efetivamente e com ótimos resultados, abrindo espaço 
para possibilidade de contribuir ainda para agricultura 
com a utilização do sorgo granífero. O presente traba-
lho objetiva selecionar genótipos superiores e identifi-
car a divergência genética de sorgo granífero no semiá-
rido do estado de Sergipe. O experimento ocorreu na 
fazenda experimental da Embrapa Semiárido em Nossa 
Senhora da Glória – SE, onde foram avaliados 25 genó-
tipos em três repetições totalizando 75 parcelas dos tra-
tamentos experimentais, utilizando o delineamento em 
blocos casualizados (DBC). Foram avaliados diâmetro 
de colmo (DC), altura da planta (ALT), stand final (SF), 
peso de mil grãos (PMIL) e peso dos grãos da parcela 
(PG). Os dados obtidos a partir destas variáveis foram 
submetido às analises estatísticas com o auxílio dos 
softwares Genes e R. A análise de variância revelou um 
coeficiente de variação dentro dos limites aceitáveis, in-
dicando a eficiência experimental e confiabilidade na 
média, o teste F mostrou significância para as variáveis 
ALT, PG, à 1% e SF à 5%. Estas variáveis são caracte-
rísticas de suma importância dentro do programa de 
melhoramento, pois garantem a seleção de genitores 
superiores e produtivos para a região do semiárido. No 
teste de média foi utilizado o método de Tukey. Para a 

variável ALT, o genótipo 1718028 apresentou a maior 
média com 157,81 (cm). Com relação a PG, o genó-
tipo 1720052 apresentou superioridade com 466,93 
(g) mostrando potencialidade para cultivo na região. 
Para a variável SF o genótipo que apresentou a melhor 
média foi o 1716041, com 131,66 plantas por parcela. 
Esta representação possui grande importância no pro-
cesso de melhoramento, mas para evitar cruzamentos 
indesejados, que venham a refletir em depressão por 
endogamia, teve por base um dendrograma em agru-
pamento hierárquico, utilizando a distância de maha-
lanobis, caracterizando a divergência genética presente, 
onde se formou 3 grupos divergentes, com base nestes 
é possível indicar os cruzamento dos genótipo 1718028 
com 1720052, e do genótipo 1716041 com 1720052 por 
estarem posicionados em grupos distintos e se apre-
sentarem com altas médias e bons desempenhos com 
relação as variáveis avaliadas. Estes cruzamentos pos-
sibilitam a formação de populações altamente segre-
gantes para inclusão em programas de melhoramento, 
e posteriormente o lançamento de novas variedades de 
sorgo granifero indicados para a região.
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A cevada,  já com mais de 30 anos consecutivos de 
plantio no Cerrado, vem demonstrando adaptação 
às condições edafoclimáticas da região e pode ser 
incorporada ao sistema irrigado de produção, sen-
do mais uma alternativa de plantio no inverno.  A 
baixa disponibilidade de cultivares adaptadas as 
condições irrigadas do Cerrado é um importante fator 
limitante para a inserção dessa cultura como opção 
aos produtores da região. Neste trabalho, objetivou-se 
avaliar genótipos de cevada irrigada com base em ca-
racterísticas agronômicas. O experimento foi condu-
zido de maio a setembro de 2017, na Embrapa Centro 
de Inovações e Negócios, no Distrito Federal, utilizan-
do um delineamento experimental de Blocos ao Aca-
so com quatro repetições. Avaliou-se o rendimento de 
grãos, classificação comercial de grãos de primeira, 
peso de mil sementes, altura de plantas, acamamento 
e ciclo de espigamento. Os dados obtidos foram anali-
sados com o auxílio do programa Genes. Foram sub-
metidos à análise de variância e as médias agrupadas 
entre si pelo teste de Scott-Knott a 5% de significân-
cia. Foram observadas diferenças significativas entre 
os acessos para todas as características avaliadas. Dos 
32 genótipos avaliados, sete destacaram-se em relação 
ao rendimento de grãos (MEX 9113, MEX 9017, BRS 
180, MEX 9001, MEX 9122, CEV 417 e MEX 9132) 
apresentaram valores superior a 11.000 kg ha-1. Dentre 
esses, os genótipos MEX 9113, MEX 9001, MEX 9122 
e CEV 417 não acamaram, e o MEX 9001 foi conside-
rado de ciclo precoce, vantagem competitiva para as 
condições irrigadas. A herdabilidade em sentido am-

plo foi superior a 99,71% para rendimento, e o CVR 
foi superior a uma unidade, indicando que métodos 
simples de seleção podem ser eficientes na seleção de 
rendimento. O mesmo ocorreu para classificação co-
mercial de grãos de primeira, peso de mil sementes e 
ciclo. Conclui-se que os genótipos avaliados mostra-
ram-se adaptados às condições irrigadas do Cerrado.
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Os recursos genéticos vegetais são considerados um 
patrimônio da humanidade e de valor incalculável e a 
sua perda é um processo irreversível. O novo modelo 
de produção agrícola tem ameaçado a conservação de 
tais recursos e, considerando essa realidade, muitas 
estratégias de conservação têm sido buscadas, dentre 
elas se destaca a conservação on farm que não é ba-
seada somente na preservação do germoplasma exis-
tente, mas nas condições que permitem ao longo do 
tempo o desenvolvimento de variedades landraces de 
tal germoplasma e ficando para as comunidades tra-
dicionais o papel fundamental de manter e amplificar 
a variabilidade genética. Este estudo teve como obje-
tivo caracterizar o perfil dos produtores que realizam 
conservação on farm de variedades de feijão comum 
(Phaseolus vulgaris) em Coelho Neto, Maranhão. A 
coleta dos dados foi realizada na cidade de Coelho 
Neto – MA, no período de agosto a outubro de 2017, 
com a aplicação de um questionário socioeconômico 
com 18 perguntas aos agricultores locais. Os questio-
namentos foram em ralação aos seguintes aspectos: 
tamanho da área plantada, número culturas plantadas, 
variedades de feijões cultivados, origem das sementes, 
estratégias de conservação e comercialização. Os re-
sultados mostram que 85% dos produtores plantam 
em uma área menor que 2 hectares e 84% responde-
ram que plantam mais de três culturas sendo estas: 
arroz, mandioca, milho e feijão; 11% plantam feijão 

e milho; 5% plantam arroz, milho e feijão. Em rela-
ção aos diferentes tipos de feijão cultivados, 47% res-
ponderam que plantam apenas um tipo de feijão; 37% 
plantam dois tipos e 16% plantam três tipos. Quanto 
a origem da semente plantada, 95% dos entrevistados 
responderam que guardam sementes do ano anterior 
para o próximo plantio e apenas 5% compram semen-
tes anualmente. Quanto à percentagem da colheita co-
mercializada, 90% dos agricultores responderam que 
0% a 20% de seu plantio é comercializado; 5% comer-
cializam cerca de 20% a 50% de sua colheita e outros 
5% comercializam entre 50% a 100% da produção. O 
tamanho da área plantada influenciou diretamente na 
diversidade das culturas cultivadas, e o uso de semen-
tes armazenadas pelos agricultores ao longo de anos, 
que define conservação on farm, possibilita a conser-
vação dos recursos genéticos de feijão comum e ainda 
oferece segurança para a cultura em um eventual  es-
treitamento da base genética das cultivares atuais.  
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O feijão-caupi (Vigna unguiculata) é amplamente 
cultivado no Norte e Nordeste do Brasil e constitui 
um alimento básico para a população dessas regiões. 
Apesar da extensa área cultivada, a produtividade de 
grãos é baixa devido à restrição hídrica. O cultivo de 
linhagens tolerantes é uma alternativa para mitigar os 
efeitos estressantes. A intensidade, duração e época 
de ocorrência do déficit hídrico influenciam direta-
mente na resposta de cada cultivar. Objetivou-se ava-
liar a resposta de genótipos de feijão-caupi ao déficit 
hídrico induzido por Polietilenoglicol (PEG), nas fa-
ses de germinação e emergência. Foram conduzidos 
dois experimentos em esquema fatorial 10x4, sendo 
10 genótipos (BRS Aracê, BRS Cauamé, BRS Guari-
ba, BRS Itaim, BRS Pajeú, BRS Tumucumaque, BRS 
Xiquexique, Pingo de Ouro, Roxão e Rajado) e qua-
tro níveis de estresse induzido por solução de PEG 
6000 nas concentrações de 0,0; -0,4; -0,8 e -1,2 MPa. 
Os tratamentos foram dispostos em Delineamento em 
Blocos Casualizados, com três repetições. Na fase de 
germinação a parcela foi constituída por um recipien-
te com capacidade para 170 mL, onde foram acondi-
cionadas 10 sementes entre discos de papel filtro. Em 
cada recipiente foram adicionados 7 mL de água des-
tilada ou solução de PEG e em seguida acondicionado 
em câmara de germinação tipo B.O.D., a 25 ± 1 ºC. 
A porcentagem de germinação foi avaliada o quarto 
dia após a semeadura, considerando como germina-
da a semente que apresentou protrusão radicular mí-
nima de 3 mm. Na fase de emergência a parcela foi 
constituída por um recipiente plástico (18x11x3,5 cm) 
preenchido com areia lavada. Em cada parcela foram 
semeadas 10 sementes e em seguida adicionada água 
destilada ou solução de PEG na concentração corres-

ponde a cada nível de estresse. Feito isso, as parcelas 
foram mantidas em sala com temperatura controlada 
em 25 ± 1 °C e fotoperíodo de 12 horas. Oito dias após 
a semeadura, foi determinada a porcentagem de emer-
gência, considerando como emergidas plântulas com 
folhas cotiledonares visíveis. No tratamento controle, 
a porcentagem de germinação variou de 93 a 100% 
e no nível de -0,4 MPa entre 7 e 73%. Já no nível de 
-0,8 MPa apenas as cultivares BRS Cauamé e BRS Tu-
mucumaque germinaram, com valores muito baixos 
(3%), e no nível de -1,2 MPa não houve germinação. 
Na fase de emergência, os efeitos foram severos a pon-
to de não haver emergência de plântulas nas parcelas 
com solução de PEG, independentemente do genóti-
po. Nas parcelas correspondentes ao controle a emer-
gência variou entre 27 e 97%. Conclui-se que os níveis 
de estresse utilizados foram severos e há necessidade 
de ajustes para que o polietilenoglicol seja utilizado na 
cultura do feijão-caupi. Esses ajustes abrangem a de-
terminação do potencial osmótico a ser utilizado para 
favorecer o screening, bem como a interação entre in-
dutor e substrato.

Palavras-chave: Vigna unguiculata; melhoramento de 
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A cebola, Allium cepa L., é a hortaliça de maior impor-
tância econômica e social para o Alto Vale do Itajaí, 
Santa Catarina, sobretudo quando se considera a cida-
de de Ituporanga e municípios limítrofes, que juntos 
são responsáveis por a 22% do total de área plantada 
com a cultura no Brasil. Com o objetivo de dar supor-
te à cebolicultura catarinense, a Empresa de Pesquisa 
Agropecuária e Extensão Rural de Santa Catarina (Epa-
gri) criou em 1984, na cidade de Ituporanga, uma es-
tação Experimental cujo principal foco é a cultura da 
cebola. Desde então, a Epagri disponibiliza aos agricul-
tores, por meio de seu programa de melhoramento, di-
versos cultivares de cebola adaptados à região. Uma das 
etapas finais do processo de desenvolvimento de novos 
cultivares de cebola é a avaliação comparativa das po-
pulações avançadas frente aos atuais cultivares existen-
tes no mercado nos diversos ambientes possíveis. A 
avaliação de cultivares de cebola em ambientes sem a 
utilização de agroquímicos para controle de doença é 
bastante eficiente para destacar aqueles germoplasmas 
mais rústicos e resistentes às doenças. O objetivo do 
presente trabalho foi avaliar quatro populações avan-
çadas, quatro cultivares comerciais de polinização livre 
e dois híbridos comerciais de cebola em Ituporanga-
-SC na ausência de agroquímicos e agrupa-los quan-
to à produtividade. O trabalho foi realizado em 2018 
na Estação Experimental da Epagri de Ituporanga que 
fica a 475m de altitude. O experimento foi delineado 
em blocos inteiramente casualizados com três repe-
tições. O experimento foi conduzido sem a aplicação 
de agroquímicos para o controle de doenças foliares, 

sendo utilizado somente adubos químicos e herbicidas. 
As parcelas foram colhidas de acordo com a maturação 
natural das plantas (estalo) e após a cura foi realizada a 
pesagem e classificação dos bulbos. Para separação dos 
cultivares quanto à produtividade comercial foi reali-
zado o agrupamento de médias de Scott-Knott com 
a utilização do aplicativo computacional GENES®. O 
agrupamento permitiu a separação de três grupos, sen-
do que no grupo de maior produtividade (19,12 - 21,10 
t.ha-1) foi composto por um cultivar comercial, SCS379 
Robusta, e uma população avançada, Bola-Agro.  No 
grupo menos produtivo (7,45 - 10,02 t.ha-1) ficaram 
uma população avançada, cruzamento10, e um híbrido 
comercial, Rio das Antas. Esses resultados demonstram 
que a população avançada Bola-Agro tem grande po-
tencial para ser lançada como nova cultivar e recomen-
dada para agricultores que fazem pouca utilização de 
insumos ou agricultores orgânicos. 
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O feijão-comum é uma das principais culturas no Bra-
sil, apresentando uma área cultivada de 2,9 milhões 
de hectares na safra 2018/2019. Diante da importância 
dessa cultura, estratégias sustentáveis são demandadas 
para atender à demanda crescente por esse alimento. 
Diante disto, destaca-se os microrganismos multi-
funcionais (MM), representado por rizobactérias e 
fungos. Estes microrganismos podem proporcionar 
efeitos benéficos nas plantas por meio de mecanismos 
diretos e indiretos, e possuem características que os 
habilitam a desempenhar mais de uma atividade be-
néfica, quando em interação com o hospedeiro. Atual-
mente, a co-inoculação, ou seja, o uso em conjunto de 
dois ou mais microrganismos multifuncionais, podem 
ter efeito sinérgico potencializando o crescimento 
e desenvolvimento das plantas em relação ao uso de 
microrganismos isolados. O estudo objetivou deter-
minar o efeito de microrganismos multifuncionais, 
na produtividade de grãos do feijão-comum, cultivar 
BRS Uai. Utilizou-se o delineamento experimental in-
teiramente ao acaso com vinte e seis tratamentos e três 
repetições. Os tratamentos consistiram da aplicação 
de microrganismos multifuncionais e suas combina-
ções em pares, sendo nove isolados de rizobactérias 
BRM 32109, BRM 32110 e 1301 (Bacillus sp.), BRM 
32111 e BRM 32112 (Pseudomonas sp.), BRM 32113 
(Burkholderia sp.), BRM 32114 (Serratia sp.), 1381 
(Azospirillum sp.) e Ab-V5 (Azospirillum brasilien-
ses), e um isolado de fungo do solo T-26 (Trichoderma 
sp.), em três momentos diferentes: 1. microbiolização 

das sementes, 2. rega no solo (7 dias após o plantio) e 
3. pulverização nas plantas (21 dias após o plantio). 
Além do tratamento controle, sem o uso de microrga-
nismos. Os isolados 1301 e T-26, além das combina-
ções Ab-V5 + T-26, BRM 32114 + BRM 32110 e 1381 
+ T-26 foram os tratamentos destaques, uma vez que 
proporcionaram aumento de 36,5% no rendimento de 
grãos de plantas de feijão-comum, comparativamente, 
às plantas do tratamento controle. Nossos resultados 
permitem inferir que os microrganismos multifuncio-
nais são promissores para serem utilizados nos siste-
mas agrícolas. Para validar esses resultados, torna-se 
necessário a realização de estudos para investigar pro-
cessos fisiológicos adicionais, associados à interação 
microrganismos multifuncionais x plantas de feijão-
-comum, bem como a produtividade da cultura em 
condições de campo. 
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A soja (Glycine max (L.) Merrill) é a cultura de maior 
importância econômica no mundo. Sua produtivida-
de vem aumentando ao longo dos anos, resultado de 
melhorias no manejo e de cultivares mais produtivas 
lançadas pelos programas de melhoramento genético. 
Estimar o progresso genético auxilia programas de 
melhoramento a mensurar seus ganhos ao longo dos 
anos, apontar estratégias de seleção mais eficientes e 
predizer sobre o seu sucesso. O objetivo do presente 
trabalho foi avaliar o ganho genético de caracteres 
agronômicos de soja lançadas entre 1965 a 2011. O 
experimento foi conduzido na área experimental da 
Universidade Tecnológica Federal do Paraná – Cam-
pus Pato Branco na safra 2017/18. Foram avaliadas 
29 cultivares de soja lançadas entre os anos de 1965 
a 2011. O delineamento experimental utilizado foi de 
blocos casualizado com três repetições. No estádio 
de maturação plena (R8) foram coletadas dez plantas 
por parcela e avaliadas quanto aos caracteres: índice 
de acamamento (IA), estatura de planta (EP), altura 
de inserção de primeira vagem (AIPV), número de 
nós por planta (NNP), número de ramos por planta 
(NRP),  número de vagens por planta (NVP), peso de 
mil grãos (PMG), número de grãos por vagem (NGV), 
índice de colheita (IC) e rendimento de grãos (RG). O 
ganho genético para cada caractere foi calculado via 
análise de regressão linear simples, onde o valor que 
acompanha β1 possibilita identificar o ganho anual. 
Foi realizada análise de correlação de Pearson afim 
de identificar quais caracteres estão mais associados 
ao RG. Todas as análises foram realizadas no software 

GENES. Foi observado ganho genético para o caracte-
re rendimento de grãos (RG) na ordem de 17,5 kg ha-1 

ano-1. Os caracteres agronômicos IC e NGV também 
apresentaram incrementos ao longo dos anos, além de 
estarem associados positivamente a aumentos no RG 
(r= 0,69** e r= 0,58**, respectivamente). O IC é ca-
racterizado pela fração de grãos em relação a matéria 
seca total, ou seja, quanto maior a quantidade de grãos 
por planta maior o IC e NGV resultando em maiores 
produtividades. Estes caracteres podem ser utilizados 
na seleção indireta de genótipos mais produtivos. Os 
caracteres PMS, NVP, AIPV e NNP não apresentaram 
diferenças significativas no período de tempo analisa-
do (46 anos). A EP apresentou aumento no decorrer 
dos anos, no entanto, o IA reduziu. Os caracteres IA, 
NRP e NNP apresentaram associação negativa com o 
RG (r= -0,64**, r= -0,55** e r= -0,44*, respectivamen-
te). O caractere IA ocasiona grandes perdas a nível 
de campo, além de dificultar a colheita mecanizada. 
Visando a obtenção de ganhos genéticos futuros para 
a cultura da soja, recomenda-se a utilização de estra-
tégias que diminuam os IA, além da seleção indireta 
através dos caracteres IC e NGP, uma vez que estes 
possuem elevada associação com o RG.

Palavras-chave: Glycine max (L) Merrill; ganho 
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A propagação vegetativa é uma técnica adotada mun-
dialmente, principalmente pela sua efetividade em cap-
turar os ganhos genéticos obtidos dos programas de 
melhoramento genético. Esta pode ser realizada através 
da estaquia, o qual é um método que pode promover 
em algumas espécies o enraizamento adventício por 
meio de partes da planta, como caule, folhas e raízes. A 
uvaia é uma espécie de hábito arbóreo mediano perten-
cente à família Myrtaceae. Apresenta frutos que podem 
ser destinados ao uso industrial, ou consumo in natu-
ra. Sua propagação é realizada por meio de sementes, 
gerando indivíduos com grande variabilidade entre si. 
Nesse sentido, o emprego da estaquia é uma forma de 
garantir menor heterogeneidade das plantas e selecio-
nar progênies superiores. Portanto, objetivou-se avaliar 
o efeito de diferentes tipos de estacas e doses de ácido 
indolbutírico no enraizamento adventício de estacas 
caulinares de uvaia. O ensaio foi instalado em maio de 
2018 em uma estufa com sistema de nebulização inter-
mitente, localizada na Universidade Federal de Goiás, 
Escola de Agronomia, no setor de Horticultura. O de-
lineamento utilizado foi o inteiramente casualizado, em 
esquema fatorial 2x4, sendo dois tipos de estacas (com e 
sem folhas) e quatro doses de ácido indolbutírico (AIB) 
(0, 1000, 2000, e 3000 mg L-1), com cinco repetições e 
oito estacas por parcela. O material propagativo (estaca) 
foi coletado no período da manhã, para evitar desidra-

tação. Estas apresentaram tamanho médio de 20 cm de 
comprimento. Ao fim do experimento (130 dias) foram 
avaliadas as seguintes variáveis: porcentagem de estacas 
sobreviventes, com calo, enraizadas e com a presença 
de primórdios radiculares; porcentagem de estacas com 
folhas e brotações; comprimento do sistema radicular; 
número de raízes por estaca; massa fresca e seca das 
brotações; e massa fresca e seca do sistema radicular. Os 
resultados das variáveis foram submetidos a uma esta-
tística descritiva, com obtenção da média, e de valores 
mínimos e máximos. Obteve menor valor de estacas so-
breviventes quando se utilizou estacas sem folhas e com 
0 mg L-1 de AIB, cujo valor foi 2,5%  e maior valor com o 
uso de estacas com folhas e dose de 3000 mg L-1 de AIB. 
Observou formação de calo e raiz em apenas uma estaca 
com folha e dose de 1000 mg L-1 de AIB. O tratamento 
com estaca sem folha e dose 3000 mg L-1 apresentou três 
estacas com primórdios radiculares. Constatou-se que a 
uvaia trata-se de uma espécie de difícil propagação pelo 
método de estaquia, uma vez que a utilização de AIB 
mais diferentes tipos de estacas não foram eficientes 
para a indução do enraizamento de suas estacas. 
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A cebola é a terceira hortaliça em expressão econômi-
ca no Brasil, sendo a Região Sul a principal produtora, 
e o estado de Santa Catarina, o maior produtor. Den-
tre as doenças que afetam a qualidade dos bulbos des-
tacam-se as podridões bacterianas de pós-colheita que 
são responsáveis por perdas significativas da cebola 
durante as fases de armazenamento e comercializa-
ção. Visando subsidiar o programa de melhoramento 
genético de cebola da Epagri, o objetivo desse trabalho 
foi avaliar a resistência de cultivares de cebola Epagri 
363 Superprecoce, Empasc 352 Bola Precoce e Epagri 
362 Crioula Alto Vale, pertencentes respectivamente, 
aos ciclos superprecoce, precoce e médio, à Burkhol-
deria gladioli.  Bulbos das cultivares anteriormente ci-
tadas foram produzidos em ambiente protegido com 
solo esterilizado. Após a colheita, os bulbos foram 
inoculados, injetando-se, uma alíquota de 0,5 mL da 
suspensão de células bacterianas na concentração 1,0 
x 108 CFU ml-1. Os bulbos inoculados foram mantidos 
à 28±2oC e UR 80% durante 30 dias. Após esse perío-
do, foi avaliada a severidade da podridão bacteriana. 
O delineamento experimental foi inteiramente casua-
lizado com quatro repetições por tratamento sendo 
cada repetição constituída por 20 bulbos. Epagri 363 
Superprecoce foi a cultivar mais suscetível à doença, 
Empasc 352 Bola Precoce, apresentou uma resistên-
cia moderada enquanto que Epagri 362 Crioula Alto 
Vale foi mais resistente que as demais. Os resultados 
mostraram que as cultivares de ciclo precoce e médio 
são mais resistentes que as de ciclo superprecoce, no 
entanto ainda é necessário investigar se esse resultado 
se mantem sob infecção natural no campo e com in-
terferência ambiental. 
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A Eficiência no Uso de Nitrogênio (EUN) é uma das 
características alvo de diversos programas de melho-
ramento de milho. Contudo, sabendo que o N é um 
dos maiores reguladores da fixação biológica, até o 
momento, pouco se sabe como essa característica po-
deria influenciar na responsividade à inoculação com 
bactérias diazotróficas. Diante desse contexto, o obje-
tivo desse trabalho foi de verificar a influência da EUN 
na responsividade do milho à inoculação com Azos-
pirillum brasilense. O experimento foi conduzido em 
2019 na Escola de Agronomia da Universidade Fede-
ral de Goiás em um ambiente de telado e utilizando-se 
vasos preenchidos com solo. Foi adotado o delinea-
mento experimental de blocos completos casualizados 
em um esquema fatorial 8×2×2 sendo os tratamentos 
as combinações de 8 linhagens de milho, dois níveis de 
inoculação (com e sem A. brasilense) e dois níveis de 
N (ideal e baixo), com quatro repetições. No estádio 
V7 de desenvolvimento foram analisadas as seguintes 
características: teor de clorofila, altura de planta, mas-
sa de parte aérea seca, massa de raiz seca, raízes late-
rais, raízes axiais, diâmetro médio radicular, volume 
radicular e a EUN. Análises de variância, correlação e 
gráficos de distribuição de densidade foram realizados 
com auxílio do software R. Houve variabilidade gené-
tica para todas as características avaliadas. Contudo, a 
inoculação com A. brasilense afetou significativamen-
te apenas altura de planta e teor de clorofila, os quais 
possivelmente são resultados da habilidade da bacté-

ria em produzir hormônios vegetais e realizar a fixa-
ção biológica de N. Respostas tanto positivas quanto 
negativas dos genótipos com a inoculação foram veri-
ficadas em ambos os níveis de N para todas as variá-
veis analisadas. A EUN dos genótipos demonstrou ter 
relação com a responsividade da planta à A. brasilense, 
principalmente para as características MRS e MPAS 
(em ambos os níveis de N), sendo essa influência va-
riável dependendo da inoculação ou não das plantas. 
Portanto, a EUN dos genótipos poderia ser um fator a 
ser levado em consideração no melhoramento genéti-
co para o desenvolvimento de genótipos de milho com 
melhor desempenho na associação com essa bactéria.
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As gramíneas forrageiras pertencentes ao gênero Cy-
nodon são espécies adaptadas às condições tropicais 
e subtropicais e são amplamente utilizadas para 
a alimentação animal em decorrência de seu alto 
potencial produtivo e baixo custo. Em programas de 
melhoramento genético, a análise de trilha constitui 
uma importante ferramenta para entender a relação 
entre características, permitindo o estudo dos efeitos 
diretos e indiretos de um grupo de caracteres (variáveis 
explicativas ou independentes) sobre a expressão de 
uma variável principal (básica ou dependente). Nesse 
contexto, o objetivo do trabalho foi avaliar a influência 
de características nutricionais e anatômicas sobre a 
variável produção total de genótipos de Cynodon, por 
meio da análise de trilha. O experimento foi conduzi-
do na área experimental da Embrapa Gado de Leite, 
localizada no município de Juiz de Fora- MG. O de-
lineamento experimental utilizado foi o inteiramente 
casualizado, sendo avaliados 9 genótipos de Cynodon. 
Foram avaliadas sete variáveis explicativas, sendo elas: 
Massa seca caule (MSC); Relação folha-colmo (RFC); 
Número de feixes por área (NFA); Camada de fibras 
(CFI), Espessura da parede celular (EPC); Lignina 
(LIG) e Proteína bruta (PTB). A característica consi-
derada como principal foi a produção total (resultante 
do somatório de folha e colmo; PROD). Para testar a 
significância genética das características analisadas, 
realizou-se uma análise de variância. A partir da ma-
triz de correlação fenotípica estimada entre os pares 
de caracteres, investigou-se a relação direta e indire-

ta entre as características via análise de trilha. Todas 
as análises foram realizadas no software GENES. Os 
tratamentos apresentaram diferença significativa para 
todas as variáveis, evidenciando que é possível selecio-
nar genótipos superiores com base nas características 
analisadas. As características com o maior efeito dire-
to sobre PROD foram PTB, seguida pelo NFA, CFI e 
MSC. Foi encontrado um coeficiente de determinação 
de 0.99 e efeito da variável residual de 0,03. A variável 
CFI apresentou correlação e efeito direto de mesmos 
sinais e magnitude sobre PROD, evidenciando uma 
verdadeira associação de causa e efeito entre estes 
caracteres. Como a relação entre estas duas caracte-
rísticas é inversamente proporcional (sinal negativo 
dos coeficientes), a seleção de cultivares de Cynodon 
com menor CFI constitui uma importante ferramenta 
para o incremento da PROD. Outra relação de causa 
e efeito foi observada entre o par de variáveis PROD 
e PTB. Dessa forma, com a análise de trilha, foi possí-
vel observar que as variáveis CFI e PTB são úteis para 
seleção indireta da característica produção total de ge-
nótipos de Cynodon. A análise de trilha demonstrou-
-se uma importante ferramenta no melhoramento de 
genótipos de gramíneas forrageiras.
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A estimativa da correlação entre caracteres é de ex-
trema importância para o melhoramento, pois mede 
o grau de associação entre características e possibi-
lita avaliar o quanto a alteração em um caráter pode 
afetar os demais. O objetivo desse trabalho foi avaliar 
a relação genética e fenotípica entre caracteres de in-
teresse agronômico de um conjunto de híbridos de 
milho. O experimento foi conduzido na área experi-
mental da Universidade Federal de Goiás, em Goiâ-
nia-GO, na primeira safra de 2018/2019, utilizando 
o delineamento de blocos ao acaso, com três repeti-
ções. Vinte e seis híbridos de milho foram avaliados 
para: florescimento masculino (FM) e feminino (FF); 
altura de plantas (AP) e de espigas (AE); prolificida-
de (PR); comprimento (CE) e peso de espigas (PE); 
comprimento (CG) e produtividade de grãos (PG). 
A relação entre os caracteres foi avaliada através das 
estimativas de correlação genética, fenotípica e aná-
lise de trilha, considerando a produtividade de grãos 
como caráter principal. Dos 36 pares de caracteres, fo-
ram observadas correlações genéticas positivas entre 
16 pares, e correlações fenotípicas positivas entre 11 
pares de caracteres. Foi observada correlação genética 
e fenotípica entre PG e os caracteres AP, CE, CG e PE. 
Entretanto, a análise de trilha mostrou que apenas PE 
apresentou efeito significativo direto em PG, e a que 
a correlação entre PG e os caracteres AP, CE e CG foi 
indireta, via PE, sendo o coeficiente de determinação 
igual à 0,90. Essas associações indicam que plantas 
mais altas tendem a produzir espigas maiores, mais 
pesadas e com grãos maiores. Entretanto, o efeito in-

direto de AP em PG, via PE, embora significativo, é de 
baixa magnitude (0,34), indicando que o melhorista 
pode direcionar seus esforços em obter plantas meno-
res sem prejudicar expressivamente a produtividade. 
Ademais, a relação entre PG, CG e CE é favorável, o 
que incentiva os programas de melhoramento a ava-
liarem esses caracteres que, embora não tenham tanta 
importância inicialmente, tem maior herdabilidade 
que PG, podendo ser utilizados como indicadores da 
produtividade de grãos.
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As ações de melhoramento genético em Astrocaryum 
aculeatum ainda são incipientes e a falta de experi-
mentos no campo têm disponibilizado poucas in-
formações sobre parâmetros genéticos. Contudo, a 
repetibilidade é possível de ser obtida para dados 
de coleta de fruto e desse modo possibilita tanto de-
terminar o número ideal de frutos necessários para 
discriminar fenotipicamente os acessos e minimizar 
gastos de tempo e mão-de-obra nas pesquisas genéti-
cas, quanto estimar o valor máximo da herdabilidade. 
Portanto, objetivou-se estimar o coeficiente de repe-
tibilidade em características físicas dos frutos de tu-
cumã-do-amazonas e determinar o número mínimo 
de unidades necessárias para realizar a biometria com 
acurácia. Para tal, foram usados os métodos da aná-
lise de variância; componentes principais com base 
na matriz de correlações; na matriz de covariâncias e; 
análise estrutural com base na matriz de correlações. 
A partir de 47 subamostras e com 10 frutos avaliados 
em cada palmeira, foram avaliadas as características: 
peso (em g), diâmetro equatorial, comprimento (em 
mm) e volume (em ml), do fruto e do tegumento; peso 
(em g) e espessura (em mm) da casca e da polpa; a 
razão percentual do peso da polpa, da casca e do te-
gumento em relação ao peso do fruto. Foram obtidos 
altos coeficientes de repetibilidade, variando de 0,61 
para porcentagem de polpa no fruto – a 0,87, – para 
comprimento do tegumento e peso do fruto – associa-
dos a coeficientes de determinação (R2) iguais a 94,04 

e 98,47%, respectivamente. Se minimizados os efeitos 
do ambiente permanentes, são altas as herdabilidades 
no sentido amplo para as características mensuradas, 
e, por conseguinte, o estudo realizado possuiu alta 
confiabilidade. Para um R2 de 95%, seria ideal medir 
seis frutos para características como peso, compri-
mento, diâmetro e volume do fruto, do tegumento e da 
casca; nove frutos para as características de espessura 
da polpa e da casca e peso da polpa – provavelmen-
te em razão da dificuldade de mensuração – e; doze 
frutos para porcentagens de polpa, casca e tegumento 
em relação ao fruto. De modo geral, admitindo-se R2 = 
90%, seria possível reduzir de dez para cinco unidades 
de medição para avaliações acuradas da biometria dos 
frutos, ou seja, para predizer corretamente o valor real 
dos acessos de tucumã-do-amazonas.
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A macaúba (Acrocomia aculeata), é uma palmeira 
nativa reconhecida atualmente como uma espécie 
economicamente promissora. Seu aproveitamento 
baseia-se na exploração de seus óleos, provenientes 
tanto do mesocarpo como da semente, pelas indús-
trias energéticas, alimentícias e farmaco-cosmeticas. 
Ainda em fase de domesticação, a macaúba deman-
da estudos que possibilitem sua inserção no cenário 
agrícola como uma cultura oleaginosa perene. O pre-
sente trabalho estimou o coeficiente de repetibilidade 
entre sementes e plantas de macaúba, fundamentado 
na premissa de que a repetibilidade é um parâmetro 
associado à correlação fenotípica entre medidas re-
correntes, e mede a capacidade de o indivíduo repe-
tir a expressão do caráter no tempo ou no espaço. No 
Banco de germoplasma de macaúba da Universidade 
Federal de Viçosa, 159 plantas de meios-irmãos foram 
acessadas e, para cada indivíduo, três sementes madu-
ras foram avaliadas para os caracteres de peso (seco / 
fresco), diâmetro longitudinal, diâmetro transversal e 
volume. O coeficiente de repetibilidade foi estimado 
pelo software Genes. O coeficiente de repetibilidade 
individual para a amêndoa foi de 0,20 para peso, 0,23 
para diâmetro longitudinal, 0,23 para diâmetro trans-
versal e 0,19 para volume, apresentado uma variação 
muito baixa. A média dos quatro caracteres foi de 0,22 
para amêndoa. O coeficiente de repetibilidade indivi-

dual da planta foi de 0,69 para peso, 0,67 para diâme-
tro longitudinal, 0,51 para diâmetro transversal e 0,57 
para volume. A média dos caracteres foi de 0,80. Con-
tudo, o estudo mostrou que três amêndoas não são 
suficientes para inferir a superioridade de uma planta 
em relação à outra. Já o número de plantas mostrou 
ser suficiente para avaliar a superioridade de um ge-
nótipo em relação ao outro. Este caráter é importante 
componente de rendimento, pois irá contribuir para o 
aumento na produtividade.
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As sementes crioulas destacam-se por serem tradicio-
nais, desenvolvidas e adaptadas aos locais na qual são 
cultivadas por agricultores familiares. Dentre algumas 
variedades destacam-se: milho, feijão, abóbora e pepi-
no. Devido a modernização da agricultura muitas se-
mentes foram melhoradas e passaram a ser industriali-
zadas e por isso observa-se a importância de fazer seu 
resgate e manutenção, sendo este o objetivo da presente 
pesquisa. Para o desenvolvimento da pesquisa foram 
selecionados 10 moradores de comunidades rurais da 
microrregião de Ipiranga do Piauí onde existe uma 
grande variedade de sementes crioulas. Foi aplicado 
um questionário sobre o tema, no período de fevereiro 
a maio de 2020, e antes de responder, cada agricultor 
assinou o termo de consentimento livre e esclarecido. 
O questionário possuía 5 questões acerca de sementes 
crioulas: o que são, onde são cultivadas, se existe algum 
tipo de armazenamento por parte dos agricultores e 
quais as principais variedades existentes das mesmas. 
Após a aplicação, coletou-se as sementes crioulas de 
cada participante as quais foram armazenadas em 
garrafas PET de 200ml. Dos moradores entrevistados, 
todos afirmaram conhecer as sementes crioulas, além 
de cultivá-las e guardá-las, por isso destaca-se a sua 
importância na história da agricultura familiar. Des-
sas, as principais cultivadas foram: feijão, milho, arroz 
e fava, sendo que, 90% cultivam e armazenam o feijão 
e milho, 70% fava e 30% arroz e das quais os pequenos 
agricultores utilizam na sua base alimentar, na dieta de 
suas famílias e animais. Dos 10 entrevistados, apenas 3 
responderam ter conhecimento sobre o armazenamen-
to das sementes crioulas na região. Um deles destacou 

a EMATER, o segundo afirmou existir um Banco de 
Sementes Crioulas e o terceiro apontou que o arma-
zenamento já era feito em uma escola municipal. O 
armazenamento das sementes crioulas é a garantia da 
segurança alimentar desses agricultores, e a quantidade 
de 10 garrafinhas de feijão e 10 de milho, 7 garrafinhas 
de fava e 3 garrafinhas de arroz coletadas foram doadas 
para o Banco de Sementes Crioulas, vinculado ao Gru-
po de Pesquisa em Sementes Crioulas do Semiárido 
Piauiense – GPESC, da Universidade Federal do Piauí/ 
CSHNB, em Picos, Piauí, visando ampliar a proteção 
das sementes crioulas da região.
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Considerado um dos cereais mais produzidos do mundo, o 
milho (Zea mays) constitui uma das espécies de maior impor-
tância socioeconômica no cenário agrícola brasileiro. A sele-
ção de híbridos de milho superiores quanto a produtividade 
de grãos está intimamente relacionada ao destaque do Brasil 
entre os maiores produtores mundiais da cultura. Entretanto, 
análises que visem a seleção de genótipos superiores para um 
maior número de característica simultaneamente ainda é pouco 
explorado. Visando a identificação de um genótipo-ideótipo, a 
seleção de híbridos envolvendo simultaneamente múltiplas ca-
racterísticas e diferentes ambientes constitui uma abordagem 
de suma importância em programas de melhoramento de mi-
lho. Além do alto rendimento de grãos, o aprimoramento de 
outras características fenotípicas, como as relacionadas ao ciclo 
da cultura e a morfologia da planta, também é de interesse para 
a obtenção de um genótipo-ideótipo. Com isso em mente, os 
objetivos deste estudo foram: (i) investigar a interrelação entre 
características através da análise de fatores; (ii) utilizar os fa-
tores (variáveis latentes) para a seleção de híbridos através do 
índice de seleção FAI-BLUP. Para isso, 84 híbridos (6 comerciais 
e 78 interpopulacionais) foram avaliados quanto às característi-
cas de ciclo, morfologia e produtividade em quatro ambientes. 
As características avaliadas foram: dias para o florescimento 
masculino, dias para o florescimento feminino, altura de planta, 
altura de espiga, tamanho de espiga, diâmetro de espiga, produ-
tividade de espiga e produtividade de grãos. Os valores genotí-
picos foram preditos pela melhor predição linear não viesada 
(BLUP) para cada ambiente e de forma conjunta. A análise fa-
torial foi aplicada para agrupar as características em fatores. O 
índice FAI-BLUP foi utilizado para a seleção de híbridos com 

base no genótipo-ideótipo. A acurácia seletiva média de predi-
ção variou de baixa (0,46) a alta (0,99) magnitudes e foi supe-
rior na análise conjunta. Contabilizar com o efeito da interação 
dos genótipos por ambientes melhorou o ajuste do modelo es-
tatístico proposto. Quatro fatores explicaram mais de 80% da 
variabilidade genotípica e foram formados pelos grupos de ca-
racterísticas geneticamente correlacionadas (Ciclo, morfologia 
e produtividade). Desta forma, melhoristas podem performar 
a seleção genética baseado nos fatores formados pela análise de 
fatores. Os ganhos genéticos preditos foram positivos para as 
características relacionadas ao rendimento e negativos para as 
características relacionadas ao ciclo e morfologia, como desejá-
veis na cultura do milho. As variáveis latentes formadas a partir 
da análise de fatores foram úteis na redução de características e 
permitiram ganhos em todas as características analisadas. O ín-
dice FAI-BLUP permitiu ranquear os híbridos levando em con-
sideração todos as características analisadas simultaneamente. 
Além disso, alguns híbridos interpopulacionais foram superio-
res aos híbridos comerciais, demonstrando a superioridade dos 
mesmos e também do pool gênico avaliado. Este é o primeiro 
estudo que propôs a seleção de híbridos de milho com base em 
informações de múltiplas características, múltiplos ambientes e 
ideótipo, demonstrando o potencial dessa técnica no melhora-
mento de milho.
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O feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) é submetido 
a um grande gradiente ambiental, sendo cultivado em 
quase todos os estados brasileiros, em diferentes épocas 
de semeadura e sistemas de cultivo. Devido a essa va-
riação de ambientes espera-se das cultivares uma acen-
tuada interação de genótipos por ambiente (GxA). Esta 
interação atua na resposta e instabilidade fenotípica das 
cultivares dificultando a seleção e indicação. Entretanto, 
uma forma de contornar esta instabilidade é identificar 
os genótipos mais estáveis e adaptados, utilizando-se 
métodos estatísticos de interpretação simples e eficien-
te, como o modelo de Annicchiarico (1992). Portanto, o 
objetivo deste trabalho foi avaliar o potencial genético 
de linhagens-elite de feijoeiro-comum para produtivi-
dade, adaptação à colheita mecanizada e resistência às 
principais doenças com estabilidade e adaptabilidade. 
Foram avaliadas 16 linhagens e seis cultivares testemu-
nhas em ensaios conduzidos em 19 ambientes, nos anos 
de 2018 e 2019, na região sul. O delineamento experi-
mental utilizado foi o de blocos casualizados com três 
repetições, sendo as parcelas compostas de quatro linhas 
de quatros metros, seguindo a recomendação do MAPA 
para condução de ensaios finais. Avaliou-se resistência 
às principais doenças: antracnose, crestamento bacteria-
no comum, murcha de curtobacterium e mancha angu-
lar, além de arquitetura e acamamento de plantas, massa 
de 100 grãos (g) e produtividade (kg ha-1). Foram reali-
zadas análises de variância individuais e conjuntas, se-
guido do teste de agrupamento de médias Scott-Knott, 
a 5% de significância, estabilidade e adaptabilidade pelo 
método de Annicchiarico. Nas análises de variância, 
para a maioria dos caracteres, os resultados foram signi-
ficativos a 1%, indicando que existe variabilidade entre 

as linhagens, importância do efeito ambiental e ocorrên-
cia da interação GxA. Para a maior parte dos resultados 
à acurácia seletiva e o coeficiente de variação atingiram 
0,85 e 20%, respectivamente, indicando informatividade 
e precisão experimental. Considerando o teste de mé-
dias para produtividade, a linhagem CNFC 16562 obte-
ve o melhor resultado com 2679,21 kg ha-1, superando 
as testemunhas IPR Campos Gerais, BRS FC402 e BRS 
Pérola. Avaliando acamamento e arquitetura, o genótipo 
CNFC 16522 alcançou as melhores notas superando a 
testemunha BRSMG Uai. Com relação à resistência às 
principais doenças as linhagens CNFC 16567 e CNFC 
16636 apresentaram as melhores notas para antracnose 
e crestamento bacteriano comum, respectivamente, e 
CNFC 16548 para murcha de curtobacterium e mancha 
angular. Ademais, a análise de Annicchiarico demons-
trou que a linhagem CNFC 16564 apresentou ampla 
adaptação (Wi = 100,16), e considerando adaptação 
específica, CNFC 16566 demonstrou estabilidade a am-
bientes desfavoráveis (Wid = 100,74), com desempenho 
superior para resistência às principais doenças e CNFC 
16522 a ambientes favoráveis (Wif = 104,18), com me-
lhor performance para arquitetura e acamamento de 
plantas. Portanto, seleciona-se a linhagem CNFC 16564 
como nova cultivar a ser lançada, pois possui, adaptação 
ampla, estabilidade e alia boas médias fenotípicas.
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Considerada uma das espécies de maior importância 
socioeconômica no cenário agrícola brasileiro, a soja 
(Glycine Max (L.) Merrill) ocupa posição de destaque 
na agroindústria, constituindo-se uma rica fonte pro-
teica empregada na alimentação animal e humana. 
Diante das diversas condições edafoclimáticas vigentes 
no Brasil, a interação genótipos x ambientes (GE) in-
fluencia a expressão gênica e pode dificultar a identi-
ficação de genótipos superiores de soja. A seleção de 
genótipos com maior estabilidade e adaptabilidade ge-
notípica, constitui uma das principias formas de con-
tornar os efeitos indesejáveis da interação genótipo x 
ambiente (GE). O objetivo deste trabalho foi aplicar e 
estudar o índice análise de fatores e ideótipos desejados 
(FAI-BLUP) para fins de seleção e recomendação de 
genótipos superiores de soja. Os ensaios foram condu-
zidos em 10 locais alocados na macrorregião sojícola 2 
(microrregião 201, 203 e 204) e os dados coletados são 
referentes à avaliação de 27 genótipos de soja em rela-
ção à característica produtividade de grãos em kg ha-1. 
O delineamento experimental utilizado foi o de blocos 
ao acaso, com três repetições. Cada parcela foi consti-
tuída por quatro linhas de 5 metros, com espaçamento 
de 0,5 m entrelinhas e entre parcelas. Os componentes 
de variância, parâmetros genéticos e não genéticos, va-
lores genotípicos e acurácias foram obtidos por meio 
do software Selegen-REML/BLUP. Os componentes de 
variância foram estimados via máxima verossimilhança 
restrita (REML) e os valores genotípicos foram preditos 
via melhor predição linear não viesada (BLUP). Para 
as análises de adaptabilidade e estabilidade e posterior 

seleção genética, foi utilizado o índice FAI-BLUP. O tes-
te da razão de verossimilhança (LRT) detectou efeitos 
significativos de genótipos e de interação GE (p < 0.01), 
evidenciando a existência de variabilidade genética en-
tre os genótipos avaliados e a presença de interação GE. 
Correlação genótipo x ambiente de magnitude fraca foi 
detectada através dos locais, indicando interação GE 
do tipo complexa. Em vista disso, é necessário o uso de 
eficientes métodos de seleção para capitalizar ou con-
tornar os efeitos da interação GE. A acurácia de seleção 
obtida (0,90) indica precisão muito alta, evidenciando 
um cenário favorável à seleção de genótipos com me-
lhor performance genética. As linhagens 21, 38, 40, 
56 e 66 obtiveram maior adaptabilidade, estabilidade 
e produtividade simultaneamente. O ganho genético 
com a seleção em percentagem foi de 3,13% em rela-
ção à média geral para todos os ambientes (3495,05 kg 
ha-1). Como foi utilizado o valor genotípico na seleção 
das linhagens, livre da interação GE, estas podem ser 
recomendadas por toda a microrregião em estudo. Por-
tanto, a seleção de genótipos de soja com adaptabilida-
de, estabilidade e produtividade simultaneamente via 
índice FAI-BLUP pode ser aplicada de forma eficiente, 
resultando em ganhos com a seleção para as microrre-
giões 201, 203 e 204.
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Cultura de inverno, autógama e diploide (2n = 2x = 
30 cromossomos) pertencente à família Linaceae, a 
linhaça (Linum usitatissimum L.) é uma planta que 
apresenta duplo propósito, sendo produzida para o 
uso das sementes oleaginosas, ricas em ácidos graxos 
e proteínas, e da fibra. No Brasil, a cultura foi introdu-
zida no século XVII e era produzida em larga escala, 
com o uso de cultivares canadenses, argentinas e bra-
sileiras, até a quebra na produção, causada pela entra-
da de derivados de petróleo na indústria têxtil e de tin-
tas. Com a perda de material genético, o maior apelo 
pela alimentação saudável, e por ser uma alternativa 
para diversificação de culturas no inverno, a agricultu-
ra vem demandando o desenvolvimento de genótipos 
superiores. À vista disso, o objetivo do presente tra-
balho foi avaliar a eficiência do método de seleção de 
linhas puras em linhaça dourada. Para tanto, um teste 
com 39 linhagens, além da testemunha, composta pela 
população original (proveniente de uma lavoura co-
mercial em Zortéa/SC), foi montado em Curitibanos/
SC, em delineamento de blocos casualizados, com três 
repetições. O desempenho das linhagens foi avaliado 
com base em caracteres relativos ao ciclo, em caracte-
res morfológicos e para os componentes de produção 
de sementes. Os dados foram submetidos à análise de 
variância, pelo teste F (p<0,05) e as médias compara-
das pelo teste de Scott-Knott (p<0,05). Os coeficien-
tes de herdabilidade foram estimados. As linhagens 
apresentaram variabilidade para as características de 
estande inicial, dias para início do florescimento, dias 
para 50% do florescimento, altura de planta, compri-
mento técnico, comprimento produtivo, diâmetro da 

ramificação principal e secundária, sendo estas signi-
ficativas. A herdabilidade destes caracteres foram mais 
elevados em comparação aos outros, variando de 0,31 
a 0,91. A duração do ciclo, avaliada por dias para a 
maturação, apresentou uma amplitude de variação 
de 157,7 a 174,3 dias, sendo que a média foi de 165,9 
dias, valor semelhante ao da testemunha (166,7 dias). 
Na produtividade por área, a testemunha apresentou 
valores de 2576,3 kg ha-1, diferente da média encon-
trada (2851,87 kg ha-1). A linhagem LIN20 apresentou 
a produtividade de 3595,8 kg ha-1, valor bem acima 
da produtividade nacional (987,1 kg ha-1, no ano de 
2018) e bem próxima do desempenho de cultivares 
canadenses, sendo estas oriundas do programa mais 
sólido de melhoramento genético de linhaça no mun-
do. Pelos resultados expostos, é válido afirmar que o 
método de seleção de linhas puras foi eficiente para 
selecionar linhagens superiores de linhaça dourada na 
população de plantas original. O desempenho agro-
nômico das mesmas vem sendo testado em diferentes 
safras e locais a fim de selecionar as superiores para as 
próximas etapas do programa de melhoramento ge-
nético de linhaça dourada da Universidade Federal de 
Santa Catarina, Curitibanos.
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As plantas possuem diversos mecanismos de proteção 
contra patógenos, dentre eles a produção de proteínas 
e peptídeos antimicrobianos. A soja é uma fonte reno-
vável de baixo custo, grande abundância de proteínas, 
alto valor nutricional, fácil cultivo e excelentes proprie-
dades funcionais. As globulinas 7S (β-conglicininas) e 
11S (glicininas) correspondem a 65-80% do total de 
proteínas de soja, e são precursoras da maioria dos 
peptídeos funcionais descritos. As atividades antimi-
crobianas dessas duas subunidades proteicas estão 
brevemente discutidas na literatura, no entanto não 
há muitas informações devido à falta de caracteriza-
ção dos peptídeos antimicrobianos (AMPs). Apesar 
da alta massa molecular (MM), essas globulinas po-
dem se fragmentar em três partes por ação de enzimas 
próprias e serem mais reativas na ação contra as bacté-
rias-alvo, desempenhando ação antimicrobiana. O ob-
jetivo foi analisar por ferramentas proteômicas proteí-
nas e peptídeos com ação antimicrobiana sintetizados 
em sementes de soja durante a germinação. Essas se-
mentes foram germinadas, pulverizadas com líquido e 
maceradas com tampão com inibidores de proteases. 
A amostra foi precipitada com ácido tricloroacético a 
10% em acetona, e o pellet foi solubilizado. Eletrofore-
se desnaturante sugeriu a presença das porções ácidas 
e básicas das glicininas, assim como das subunidades 
da β-conglicinina. Os extratos proteicos foram sepa-
rados em eletroforese bidimensional (pH 3-10 e pH 
4-7), as proteínas foram tripsinizadas e analisadas por 

MALDI-TOF/TOF, evidenciando clivagens proteolíti-
cas entre argininas e glicinas, gerando grupos de gli-
cininas com baixas MM. Esses fragmentos, denomi-
nados peptídeos básicos de glicinina (GBP), possuem 
ação descrita na literatura contra algumas bactérias e 
fungos, apresentam natureza catiônica e MM próxima 
a 20 kDa. Análises filogenéticas e pairwise distance das 
sequências de aminoácidos das glicininas por BLASTp 
nas bases de dados Viridiplantae e Glycine max mos-
traram similaridade entre as glicininas presentes nas 
sementes de soja. Estes resultados corroboraram para 
explicar uma potencial ação de defesa de sementes de 
soja pela ação dos GBP contra alguns patógenos, den-
tre eles Ralstonia solanacearum e Clavibacter michiga-
nensis subsp. michiganensis, aqui testados. 
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O ganho genético é estimado para nortear o melhoris-
ta quanto a melhor estratégia de seleção, que pode ser 
realizada de maneira direta, selecionando os melhores 
indivíduos para o caráter em questão. Em outras si-
tuações é relevante estimar a possibilidade de ganho 
indireto de caracteres, consequência da correlação 
existente entre ambos. Sob esta ótica, foi desenvolvi-
do o presente estudo que objetivou estimar os ganhos 
genéticos na seleção direta e indireta para a duração 
do ciclo e produtividade de sementes em linhagens de 
linhaça dourada. Foram realizadas seleções de plan-
tas com dois objetivos: seleção 1) plantas com matu-
ração precoce e; 2) plantas com maior produtividade 
de sementes. Na sequência, dois testes de linhagens 
foram montados com 62 linhagens que apresentaram 
maturação precoce e 73 linhagens com maior produti-
vidade de sementes. O desempenho das linhagens foi 
testado, em delineamento de blocos ao acaso com três 
repetições, juntamente com a testemunha (população 
original), na Universidade Federal de Santa Catarina, 
Curitibanos (SC). Os dados foram analisados e com 
base nas esperanças matemáticas dos quadrados mé-
dios foram estimadas as variâncias e os coeficientes de 
herdabilidade. Os ganhos genéticos diretos e indiretos 
foram estimados com base no diferencial de seleção 
usando a testemunha como referência. Os ganhos di-
retos para dias para maturação e para a produtividade 
de grãos foram respectivamente de 3,6 e 71,7%, mos-
trando que a linhagem mais precoce da seleção para a 

precocidade, apresentou maturação das cápsulas cin-
co dias antes da testemunha, e a linhagem mais pro-
dutiva da seleção para a produtividade de sementes, 
apresentou  produtividade de sementes 584,2 kg ha-1 
superior a testemunha. Contudo, na seleção para a 
maturação precoce, a escolha da linhagem mais pro-
dutiva resultaria em um ganho de 0,65% em dias para 
maturação (redução de um dia de ciclo) e a escolha da 
linhagem mais precoce resultaria na perda de 5,6% na 
produtividade (43,9 kg ha-1). Já para as linhagens que 
foram selecionadas para maior produtividade, os ga-
nhos indiretos seriam de 1,2 e 4,3%, onde a linhagem 
mais precoce teria uma redução de dois dias no ciclo e 
um aumento de 35,3 kg ha-1 em produtividade. Os ga-
nhos genéticos diretos refletem a maior amplitude de 
variação para a produtividade de sementes na seleção 
realizada para a mesma característica, e a presença de 
linhagens com produtividade bastante superior à po-
pulação base (testemunha). Já a seleção de linhagens 
com ciclo mais curto não mostrou a mesma eficiência, 
pois embora houve grande amplitude de variação en-
tre elas, o coeficiente de herdabilidade, foi inferior ao 
estimado para a produtividade de sementes. Fica evi-
dente que a estimativa dos ganhos diretos e indiretos 
são de extrema importância para o desenvolvimento 
de genótipos superiores de linhaça dourada.
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Estiagens de duas a três semanas comprometem a pro-
dutividade em lavouras de arroz de terras altas, prin-
cipalmente se ocorrerem no estágio reprodutivo das 
plantas. Esse trabalho objetivou avaliar parâmetros 
fisiológicos, fenotípicos e quantificação da expressão 
gênica em plantas geneticamente modificadas (GM) 
da cultivar BRSMG Curinga superexpressando o gene 
OsCPK5, em comparação às não modificadas genetica-
mente (NGM). OsCPK5 foi clonado em vetor binário 
e inserido no genoma de arroz via Agrobacterium tu-
mefaciens. O delineamento experimental foi em blocos 
casualizados com quatro repetições por tratamento 
com e sem deficiência hídrica, a qual foi aplicada aos 80 
dias após o plantio, no estágio reprodutivo das plantas 
do Evento 4 (geração T4), e se estendeu por 15 dias. A 
quantificação por qPCR mostrou um aumento da ex-
pressão do gene OsCPK5 em plantas GM a partir da 
fase de enchimento de grãos (fase R6) (93 dias após a 
semeadura - DAS) em ambos os tratamentos hídricos, 
permanecendo estável no NGM. Não houve diferença 
entre os genótipos GM e NGM na eficiência intrínse-
ca (WUEintr) e eficiência instantânea (iWUE) do uso 
da água, porém no tratamento de seca, plantas GM 
apresentaram maior WUEintr logo após o período de 
restrição hídrica. Correlações negativas ocorreram em 
plantas GM aos 93 DAS entre WUEintr e a concentra-
ção de carbono interno (Ci) (r= -1, p< 0,01) e WUE-
intr e transpiração (E) (r= - 0,99, p<0,05); e aos 101 
DAS (fase R8) entre iWUE e condutância estomática 
(gs) (r= -0,99, p< 0,05), indicando que, para aumentar 

a eficiência no uso da água, seria necessário alterar a 
relação entre com gs, E e Ci. Aos 101 DAS a razão entre 
clorofila a/b em plantas GM foi maior que em NGM, 
tanto no tratamento de seca (15,5% maior), quanto no 
irrigado (7,4% maior), indicando um estado fisiológico 
superior. No tratamento de seca, plantas GM continua-
ram normalmente seu desenvolvimento após a restri-
ção da irrigação, enquanto as plantas NGM tornaram-
-se senescentes. A quantificação de expressão do gene 
MnSOD, que codifica a enzima superóxido dismutase, 
a qual compõe a linha de defesa contra estresse oxida-
tivo, e desempenha um papel crítico na sobrevivência 
das plantas sob estresse ambiental, revelou que as plan-
tas GM apresentaram maior expressão desse gene aos 
79 DAS (fase R3) e 93 DAS, em ambos os tratamentos 
hídricos, permanecendo estável ao longo do ciclo em 
plantas NGM. Adicionalmente, no tratamento de seca, 
plantas GM apresentaram menor decréscimo em sua 
produtividade (47,7%) quando comparadas as plan-
tas NGM (53,4%), em relação ao tratamento irrigado. 
Logo, as alterações fisiológicas, fenotípicas e de expres-
são gênica, a partir da superexpressão do gene OsCPK5, 
podem ser melhor exploradas para desenvolvimento de 
cultivares de arroz com maior tolerância à seca e com 
senescência foliar tardia. 
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Os micro-organismos solubilizadores de fosfato são 
capazes de liberar íons fosfato de compostos inorgâ-
nicos, o que torna o fósforo (P) disponível às plantas 
e contribui para o aumento da produtividade das cul-
turas. Objetivou-se com esse trabalho, avaliar o po-
tencial de isolados fúngicos em solubilizar fosfato de 
cálcio (CaHPO4) in vitro. A partir do isolamento de 40 
fungos rizosféricos de soja (Glycine max L.) de solos 
do Cerrado em meio de cultura GELP (10 g glicose, 5 g 
peptona, 0,05 g de extrato de levedura, 15 g ágar), adi-
cionado de CaHPO4, foram selecionados 33 isolados 
para avaliação quantitativa. Para isso, discos de 5 mm 
de diâmetro foram retirados das bordas das colônias 
fúngicas crescidas em meio de cultura batata dextro-
se ágar (BDA), a 28°C, por 5 dias. Em seguida, foram  
transferidos para o meio de cultura líquido GL (10g 
glicose, 2g extrato de levedura) adicionado de 1,26 g 
L-1 de CaHPO4, permanecendo sob agitação a 90 rpm, 
a 30 ºC, por 72h. Para quantificação do P inorgânico, 
foi utilizado o método colorimétrico da vitamina C, a 
725 nm. Todas as leituras foram realizadas em tripli-
cata. Como controle, utilizou-se o meio de cultura GL 
adicionado da fonte fosfatada. Posteriormente, foi rea-
lizada a medição do pH. Os dados obtidos da ativida-
de solubilizadora de fosfato e pH foram submetidos à 
análise de variância e as médias comparadas pelo teste 
Scott-Knott (5%). Constatou-se que, dos 33 isolados 
testados, 25 (75,7%) atingiram potencial de solubiliza-

ção do fosfato de cálcio com variação de 8,25 a 74,33 
mg mL-1 de P solúvel. Estas diferenças de valores são 
atribuídas à eficiência de cada isolado. O pH do meio 
de cultura variou de 2,76 a 5,79. A capacidade solubili-
zadora é frequentemente associada à produção de áci-
dos orgânicos de baixo peso molecular, ou seja, com o 
decréscimo do pH do meio de cultura, a solubilização 
de P aumenta, o que foi confirmado pela análise de 
correlação entre o pH e a quantidade de fosfato solu-
bilizado (r = -0,75; p<0,05). A utilização de fungos so-
lubilizadores de fosfato como inoculante comercial ou 
no manejo de suas populações, como forma de pro-
mover uma melhor utilização do P existente no solo 
ou adicionado como fertilizante, traduz-se em recurso 
biotecnológico para reduzir os custos de produção e 
aumentar a sustentabilidade dos agrossistemas.
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A cultivar de arroz terras altas BRSMG Curinga foi 
transformada via Agrobacterium tumefaciens resul-
tando em 16 eventos independentes de arroz superex-
pressando o gene OVP1 (Oryza Vacuolar Pyrophos-
phatase). O gene OVP1 codifica uma proteína capaz 
de bombear prótons através de membranas usando 
a energia da quebra do pirofosfato inorgânico (PPi). 
Como consequência, a OVP1 está envolvida em diver-
sas rotas metabólicas, com múltiplas funções na plan-
ta. Esse trabalho teve como objetivo avaliar, no estádio 
reprodutivo, o efeito da superexpressão do gene OVP1 
sobre alguns aspectos morfológicos e fisiológicos da 
cultivar BRSMG Curinga geneticamente modificada 
(GM). Dentre os 16 eventos, o OVP1-E4 foi selecio-
nado experimentalmente por apresentar maior pro-
dutividade de grão e melhor arquitetura de planta. O 
delineamento experimental foi blocos ao acaso com 
quatro repetições para os genótipos OVP1-E4 (GM, 
geração T5) e BRSMG Curinga não geneticamente 
modificado (NGM). Foram obtidos ao final do ex-
perimento os dados de peso dos grãos, a largura e o 
comprimento da folha bandeira. Durante os estádios 
R2, R4, R6, R7 e R9 foram coletados dados fisiológi-
cos com o aparelho IRGA (Infrared Gas Analyzer) e 
com um clorofilômetro portátil. Para análise estatís-
tica foram realizados os testes “t” de Student, ANO-
VA e Tukey (p<0,05). O evento OVP1-E4 apresentou 
um ganho de 19,98% no peso dos grãos em relação às 
plantas NGM e tiveram folha bandeira com um com-
primento 9% maior. Para os dados fisiológicos, houve 

diferença significativa entre os genótipos na fase R6, 
quando ocorre o enchimento de grãos. Durante esse 
período, as plantas GM apresentaram maior quanti-
dade de clorofila B disponível para recepção de luz e 
tiveram uma taxa fotossintética 53% maior. O evento 
OVP1-E4 também foi mais eficiente no uso intrínseco 
da água, teve maior condutância estomática e maior 
taxa transpiratória. A superexpressão do gene OVP1 
fez com que as plantas transformadas apresentassem 
maior produtividade, comprimento foliar e provocou 
alterações fisiológicas importantes na fase de enchi-
mento dos grãos (R6). Estudos adicionais estão sen-
do realizados em solos com baixa fertilidade, a fim de 
comparar o desempenho de plantas OVP1-E4 e NGM.
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A espécie Pterodon pubescens Benth., comumente conhecida 
como sucupira-branca, é uma leguminosa amplamente distri-
buída no Bioma Cerrado. Essa espécie possui grande valor para 
as comunidades brasileiras, principalmente devido ao potencial 
medicinal de seus fitoextratos, que apresentam diversas proprie-
dades farmacológicas comprovadas por estudos científicos. O 
objetivo deste estudo foi identificar as superfamílias de Elemen-
tos Transponíveis (TEs) no genoma parcial de P. pubescens. Os 
TEs são sequências de DNA capazes de se mover entre cromos-
somos e até entre genomas, e constituem a maior parte dos ge-
nomas de eucariotos. Para a realização deste estudo foram cole-
tadas folhas de P. pubescens para extração de DNA e montagem 
de bibliotecas genômicas. O sequenciamento foi realizado com 
a plataforma Illumina MiSeq e sequências de baixa qualidade 
foram removidas no software Trimmomatic, utilizando o parâ-
metro Phred Q>20 como limiar mínimo de qualidade das se-
quências. A montagem do genoma foi realizada com o software 
dipSPAdes. As sequências organelares foram removidas. Para 
identificação dos TEs foi usada uma combinação de anotação 
baseada em similaridade, realizada com o software Repeat-
Masker, e anotação de novo, realizada com o software Repeat-
Modeler. No total, foram encontrados 110.740 TEs em 118 Mb 
de sequências genômicas montadas, dos quais 13,61% (15.078 
elementos) foram identificados exclusivamente pela metodo-
logia baseada em similaridade, 63,43% (70.278 elementos) fo-
ram identificados exclusivamente pela metodologia de novo e 
22,92% (25.384 elementos) foram identificados por ambas as 
metodologias.  A combinação dessas duas metodologias é im-
portante porque a anotação baseada em homologia gera resulta-
dos de alta confiança, pois compara as sequências com TEs pre-
viamente caracterizados. No entanto a anotação de novos TEs, 
ainda não identificados em outras espécies do banco de dados 
usado, só é possível com a metodologia de novo, que identifica 

os TEs com base em sua estrutura genômica. As metodologias 
usadas permitiram identificar superfamílias de TEs em 27,13% 
do genoma de P. pubescens, das quais se destacam Ty3-gypsy 
(38.864 TEs), Ty1-copia (19.955 TEs), LINE/L1 (4.510), RTE-
-BovB (2.927 TEs), CMC-EnSpm (2.103 TEs), Caulimovirus 
(1.912 TEs), hAT-Tag1 (1.699 TEs), MuLE-MuDR (1.640 TEs), 
Helitron (1302 TEs), hAT-Ac (593 TEs), PIF-Harbinger (489 
TEs), hAT-Tip100 (228 TEs), Crypton (59 TEs), TcMar-Stowa-
way (53 TEs), hAT-Charlie (27 TEs) Cassandra (2 TEs), LINE/
CRE (1 TE). Foram identificadas superfamílias pertencentes às 
classes retrotransposons e DNA transposons. As superfamílias 
Ty3-gypsy e Ty1-copia foram as mais frequentes, resultado es-
perado, uma vez que são as mais comuns em genomas de plan-
tas. Este estudo contribui para a caracterização genômica de P. 
pubescens e abre caminhos para novas pesquisas, como o uso de 
TEs em análises filogenéticas e o desenvolvimento de marcado-
res moleculares baseados em TEs. 
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Mimosa gracilis Benth. subsp. gracilis é uma espécie 
nativa do Brasil, encontrada no Cerrado e cujas raí-
zes são utilizadas como recurso medicinal alternativo 
para acidentes ofídicos. No entanto, não há na litera-
tura trabalhos sobre formas de propagação e confir-
mação de suas propriedades medicinais. Duas varie-
dades desta subespécie, invisiformis e capillipes, foram 
estabelecidas in vitro. Porém, este estabelecimento não 
induziu produção de raízes em quantidade satisfatória 
para estudos fitoquímicos em ambas as variedades. 
Como o estudo das raízes é um ponto chave para o 
entendimento das propriedades medicinais, optou-se 
pela indução de raízes adventícias via transformação 
genética mediada por Agrobacterium rhizogenes. Plan-
tas oriundas de germinação in vitro e com aproxima-
damente trinta dias de cultivo foram utilizadas nesse 
experimento. A linhagem selvagem de Agrobacterium 
rhizogenes K599 foi cultivada e conservada seguindo 
protocolos já estabelecidos na literatura e a infecção 
das variedades de M. gracilis com A. rhizogenes ocor-
reu pela aplicação da suspenção bacteriana no mate-
rial vegetal e manutenção em sala de crescimento, em 
tubos de ensaio com vermiculita esterilizada umedeci-
da com meio de cultura MS líquido. O material vege-
tal foi imergido em ressuspenção de pellet bacteriano e 
mantido sob agitação a 100 rpm durante 20 minutos, e 
inoculado em meio MS acrescido do antibiótico tetra-
clina na concentração de 50 mg/L. Não houve indução 
de raízes adventícias na variedade invisiformis. No en-
tanto, houve surgimento de raízes adventícias 15 dias 
após a inoculação do extrato bacteriano, na variedade 
capillipes. O presente resultado mostra que é possível 

indução de raízes adventícias nessa subespécie, mas o 
protocolo ainda necessita ser ajustado para as condi-
ções de cada variedade.
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O emprego das ferramentas moleculares em apoio aos 
programas de melhoramento genético somente será 
efetivo a partir do uso de marcadores geneticamen-
te informativos e/ou associados a caracteres de inte-
resse agronômico possibilitando uma análise efetiva, 
que promova redução de tempo e custos no processo 
de seleção. Diante disso, a validação de marcadores 
moleculares previamente identificados como associa-
dos a locos de interesse dos programas é uma etapa 
de pesquisa essencial que não pode ser negligenciada. 
Dentre as doenças que ocorrem no feijoeiro comum, 
a antracnose, mancha-angular e crestamento-bacteria-
no-comum acarretam grandes prejuízos na produção 
nacional. O objetivo desse estudo é validar um conjun-
to de marcadores SNPs associados a importantes alelos 
de resistência a essas doenças no germoplasma de feijão 
da Embrapa. Foram avaliados 10 marcadores SNPs as-
sociados a importantes locos de resistência em feijão, 
sendo seis SNPs para mancha-angular (Phg-1, Phg-2 e 
Phg-5), três para antracnose (Co-42 e Co-u) e um para 
crestamento-bacteriano-comum (CBB-QTLSU91). Es-
ses SNPs foram selecionados a partir de um portfólio 
de marcadores oferecido pela empresa Intertek Agri-
tech (Suécia), na qual também foram conduzidas as 
genotipagens. Foram utilizados 376 genótipos de fei-
jão previamente avaliados na Embrapa quanto à resis-
tência/suscetibilidade a essas doenças, compondo um 
painel de genótipos com respostas contrastantes para 
as doenças em questão. Dos 10 SNPs avaliados, cinco 
apresentaram potencial para uso na seleção assistida: 

snpPV0046 (Co-u), snpPV0068 (Co-42) e snpPV0070 
(Co-42), snpPV0039 (CBB-QTLSU91), snpPV0025 
(Phg-2). O snpPV0046 amplificou o alelo-alvo (asso-
ciado à resistência) no genótipo BAT 93, caracterizado 
como portador do alelo Co-u e, também, em 12 cultiva-
res resistentes e que integram o painel de diferenciado-
ras de raças de antracnose. Os marcadores snpPV0068 
e snpPV0070 apresentaram os alelos-alvo de resistência 
nos genótipos G2333, SEL1308, PI207262, K-10, K-13 
e CNFC5547, que são fontes do Co-42. O snpPV0039 
amplificou o alelo-alvo no genótipo CB 911921 e na 
cultivar BRS Esplendor, portadoras do alelo CBB-QTL-
SU91 oriundo de Phaseolus acutifolius, responsável 
pela resistência ao crestamento-bacteriano-comum. O 
snpPV0025 apresentou o alelo-alvo nos genótipos Mé-
xico 54 e Cornell 49-242, que são fontes conhecidas do 
alelo Phg-2. Os cinco marcadores SNPs validados neste 
estudo apresentam um grande potencial para auxilia-
rem na seleção de genótipos portadores de alelos de 
resistência em diversas etapas do programa de melho-
ramento e podem ser prontamente integrados à rotina 
da seleção assistida por marcadores.
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Myrtaceae é uma família botânica composta por 140 
gêneros, dentre eles o Psidium, que engloba cerca de 
100 espécies, dentre as quais temos Psidium guajava 
(goiabeira) e Psidium cattleyanum (araçazeiro). O 
Brasil é o sétimo maior produtor mundial de goiaba. 
A goiabeira está sujeita a pragas e doenças, sendo a 
doença Declínio da Goiabeira a mais preocupante. 
Esta doença é causada pela interação entre o fungo 
Fusarium solani e o nematoide Meloidogybe ebterolobii 
e tem como sintomas a podridão das raízes, acarretan-
do em deficiências nutricionais, clorose, queimadura 
e queda das folhas, redução da produtividade e, até 
mesmo, morte da planta. Acessos de araçazeiros apre-
sentam resistência ao nematoide e, consequentemen-
te, à doença. Pesquisadores tem tentado enxertias e 
cruzamentos entre P. guajava e P. cattleyanum visando 
obter material resistente, porém, sem sucesso, devido 
à incompatibilidade. Esta incompatibilidade se dá pela 
diferença de ploidia existente estre estas espécies, sen-
do a goiabeira diploide (2n = 2x) e o araçazeiro poli-
ploide, com ploidia variando de 2n = 3x (triplóide) a 
2n = 8x (octaplóide). Gerar informações básicas, so-
bre os araçazeiros, é importante para o uso em progra-
mas de melhoramento de goiabeira que, ainda buscam 
alternativas para solucionar a susceptibilidade a esta 
doença. Estudos palinológicos são importantes para 
o conhecimento da estrutura reprodutiva masculina, 
o pólen. Características como viabilidade polínica, 
tamanho, formato, número e tipo de aberturas ger-
minativas, unidade polínica, estrutura e escultura da 
parede são essenciais em trabalhos de melhoramento 
genético e conservação de germoplasma. A análise da 

viabilidade polínica indica a porcentagem de grãos de 
pólens que estão aptos para a fertilização. Para estimar 
a viabilidade polínica, foram coletados botões florais 
em pré-antese de um acesso de goiabeira e seis aces-
sos de araçazeiros, e fixados em solução Carnoy 3:1; 
no preparo das lâminas foi utilizada a solução tripla 
de Alexander. As lâminas foram observadas e conta-
dos 1500 grãos de pólen por acesso. A taxa de Grãos 
de Pólens Viáveis (GPV (%)) foi estimada pela razão 
entre o Número de Grãos de Pólens Viáveis (NGPV) 
e o Total de Grãos de Pólens Observados (TGPO). 
O acesso UENF F2P3 (goiabeira Paluma) foi usado 
como controle e apresentou GPV (%) de 97%, consi-
derada alta. Os acessos de araçazeiros UENF F5P4 e 
UENF F4P8, apresentaram respectivamente GPV(%) 
de 90,4% e 83,2% e foram classificados como alta-
mente viáveis; os acessos UENF F2P1, UENF F1P1 e 
UENF F3P1 apresentaram respectivamente GPV(%) 
de 74,7%, 74,0% e 69,1% e foram classificados como 
de viabilidade média, já o acesso UENF F2P5 apre-
sentou GPV(%) de 55,5% sendo portando classifica-
do como de baixa viabilidade. Conclui-se desse modo 
que os acessos de araçazeiros apresentam viabilidade 
de alta à baixa e, portanto, outros estudos estão em an-
damento para gerar outras informações da capacidade 
reprodutiva desses acessos. 
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Um fator importante na cultura da soja é a qualidade 
de sementes, definida pelos parâmetros genéticos, fí-
sicos, fisiológicos e sanitários. O suprimento de nitro-
gênio (N) através da fixação biológica e da mineraliza-
ção da matéria orgânica geralmente é suficiente para 
alcançar altos rendimentos na soja. Contudo, a fixação 
biológica pode ser limitada por inúmeras condições 
ambientais como baixa umidade do solo, extremos do 
pH, temperatura do solo e solo compactado. Estes fa-
tores podem resultar em suprimento insuficiente de N 
as plantas de soja. Atrelado a todas as variáveis citadas 
anteriormente está a armazenagem, que tanto pode 
retardar, quanto antecipar os processos deteriorativos 
da semente. O objetivo do presente trabalho foi verifi-
car por meio da análise de envelhecimento acelerado 
o vigor médio de 28 cultivares de soja cultivadas na 
safra 2018/19 em Realeza – PR, com e sem a aplicação 
de Nitrogênio. Os genótipos avaliados foram: M5917 
IPRO, BMXPONTA IPRO, M5730 IPRO, BMXGAR-
RA IPRO, M5705 IPRO, BMXRAIO IPRO, DM5958 
IPRO, BMXÍCONE IPRO, BMXELITE IPRO, AS3730 
IPRO, AS3610 IPRO, BMXLANÇA IPRO, M6210 
IPRO, NS5959 IPRO, NS6909 IPRO, NS7709 IPRO, 
M6410 IPRO, NS6906 IPRO, NS6006 IPRO, NA5909 
RG, M5838 IPRO, P95R51 IPRO, NS5445 IPRO, 
NS6601 IPRO, NS7300 IPRO, M5947 IPRO, NS6828 
IPRO e TMG7062 IPRO. O delineamento experimen-
tal utilizado foi de blocos ao acaso com três repetições. 

A aplicação de N foi realizada no período de início de 
enchimento de grãos (R5.1), na quantidade de 75kg/
ha. A colheita foi realizada em estádio de maturação 
fisiológica (R8) com correção para 13% de umidade. 
O vigor foi avaliado através do teste de envelhecimen-
to acelerado (EA), onde foram utilizadas 200 sementes 
por repetição, e cada amostra foi subdividida em qua-
tro subamostras de 50 sementes. Foram utilizadas cai-
xas de poliestireno transparente com tampa (gerbox), 
contendo 40 ml de água destilada. Sobre os recipientes 
foi utilizada uma tela de 2mm para a sustentação das 
sementes. As caixas foram mantidas à temperatura 
de 41 ºC por 48 horas. Após esse período, as semen-
tes foram colocadas para germinar. O local de arma-
zenamento foi à sombra em barracão protegido de 
umidade sem controle de temperatura. Logo após o 
período de colheita, o vigor médio obtido das culti-
vares produzidas em Realeza-PR com e sem aplicação 
de N foi 90,37% e 89,38% respectivamente e após 180 
dias de armazenamento, o vigor médio observado foi 
de 73,73% e 63,66% respectivamente. Esse resultado 
demonstra que a aplicação de nitrogênio em cober-
tura aumenta o vigor de sementes de soja, podendo 
ser uma alternativa de manejo para quando se busca 
elevado potencial fisiológico de sementes.

Palavras-chave: Glicyne max (L.) Merrill; Vigor; 
Nitrogênio.
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