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PROPAGAÇÃO VEGETATIVA IN VITRO DE  
Eugenia dysenterica MART. EX DC.

Lady Kévilin Quirino dos Santos1*; Andréa Mara de Oliveira2

1 Graduanda em Biologia Bacharelado. Pontifícia Universidade Católica de Goiás. Goiânia-GO, Brasil. *ladykevilin@gmail.com
2 Mestranda em Genética. Universidade Federal de Goiás. Goiânia-GO, Brasil. 

A Eugenia dysenterica Mart. ex D.C, cagaiteira, trata-se de uma árvore heliófita, seletiva 
xerófita, nativa do Bioma Cerrado, pertencente à família das Myrtaceaes. Possui diversas utili-
dades nos aspectos alimentícios, medicinal fitoterápico, tanífero, ornamental e melífero. Desse 
modo, a micropropagação e a cultura de tecidos vegetais tornam-se boas ferramentas, para 
futuros melhoramentos genéticos e domesticação da espécie, bem como na conservação de 
germoplasma da mesma, por terem sementes recalcitrantes. Além da sua utilização em siste-
mas mais sustentáveis, como o silvipastoris e agroflorestais. O experimento foi conduzido no La-
boratório de Biotecnologia Vegetal do Instituto do Trópico Subúmido da PUC-GO, em Goiânia. 
Todo o experimento teve delineamento experimental casualisado, para todos os tratamentos e 
lotes de sementes trabalhados.  Estudou-se três lotes de sementes de cagaiteira, avaliados a 
partir dos mesmos tratamentos. Foram estudadas diferentes concentrações do fitormônio GA3, 
constituindo-se em sete tratamentos; Controle e T1 ao T6 (0,5mL/L; 1,0mL/L; 1,5mL/L; 2,0mL/L; 
2,5mL/L e 3,0mL/L), em meio MS básico, sendo analisados tanto em sementes com a presença 
de tegumento (CT) quanto em sementes sem tegumento (ST). Visando protocolos voltados 
a germinação de sementes in vitro como primeiro experimento, e depois protocolos voltados 
à emissão de plântulas in vitro como segundo experimento, ambos com 70 dias de análises. 
Outro experimento foi realizado, objetivando o desenvolvimento de protocolos para cauligê-
nese na espécie, a partir de plântulas originadas in vitro, testando os tratamentos Controle; 
T1 (0,5mL/L de BAP e 0,25mL/L de AIA); T2 (1,0mL/L de BAP e 0,25mL/L de AIA); T3 (0,5mL/L 
de BAP e 0,25mL/L de ANA); T4 (1,0mL/L de BAP e 0,25mL/L de ANA); T5 (1,5mL/L de BAP e 
0,25mL/L de AIA) e T6 (1,5mL/L de BAP e 0,25mL/L de ANA) em meio ½ MS sob 30 e 50 dias 
de análises. A retirada do tegumento das sementes de cagaiteira, resultou em um aumento da 
sua taxa germinativa, de 14,9% em sementes (CT), para 58,3% em sementes (ST). Influenciando 
também na promoção de mudas cultivadas in vitro, com o mínimo de contaminação possível 
e em menor tempo. Bastando o tratamento Controle, sem a suplementação de fitoreguladores 
nos três experimentos. Observou-se também que a origem e o genótipo das plantas matrizes 
doadoras de sementes, podem interferir na germinação da espécie, tendo a melhor germinação 
para sementes (ST) o lote P2 (67,9%). Quanto a emissão de plântulas foi necessário um período 
posterior que 70 dias para uma maior emissão. E o período de 30 dias foi o ideal observado para 
promoção de brotações in vitro na espécie. 

Palavras-chave: micropropagação; cauligênese; fitormônio; cultura de tecidos vegetais; or-
ganogênese.

Agradecimento: PUC-GO; ITS; Laboratório de Biotecnologia Vegetal.
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DIVERSIDADE GENÉTICA DE VARIEDADES CRIOULAS DE 
FEIJÃO-FAVA (Phaseolus lunatus L.) COM POTENCIAL DE 

CULTIVO E MERCADO

Antonia Maria de Cassia Batista de Sousa1*; Ediel Antunes Barbosa Rodrigues2; Leonardo 
Castelo Branco de Carvalho3; Regina Lucia Ferreira Gomes3; Ângela Celis de Almeida Lopes3

1 Doutoranda em Genética e Melhoramento de Plantas. Universidade Federal de Goiás. Goiânia-GO, Brasil.  
*antonia.sousaufpi@gmail.com
2 Graduando em Agronomia. Universidade Federal do Piauí. Teresina-PI, Brasil. 
3 Professores da Universidade Federal do Piauí. Teresina-PI, Brasil.

A avaliação e o estudo da diversidade genética de acessos disponíveis em bancos de ger-
moplasma são fundamentais nos programas de melhoramento para o desenvolvimento de no-
vas cultivares. O objetivo deste trabalho foi realizar avaliação agronômica e diversidade genética 
de dez variedades crioulas de feijão-fava (Phaseolus lunatus L.) do Banco de Germoplasma da 
Universidade Federal do Piauí (BGP-UFPI) com potencial de cultivo e mercado. O experimen-
to foi conduzido na área experimental do Departamento de Fitotecnia, no Centro de Ciências 
Agrárias, da Universidade Federal do Piauí (UFPI). O delineamento foi em blocos casualizados 
com quatro repetições, sendo a parcela constituída de quatro linhas de 3,5 m, espaçadas 0,80 
m x 0,70 m. Os caracteres avaliados foram número de dias para início do florescimento (NDIF), 
número de dias para maturação (NDM), comprimento (CV), largura (LV), espessura da vagem 
(EV) e da semente (CS), (LS), (ES), peso de 100 grãos (P100) e produtividade de grãos (PG). Os 
dados foram submetidos a análise de variância e ao teste de média de Tukey à 5% de probabili-
dade. Para o estudo da divergência genética foram utilizadas as análises multivariadas por meio 
dos métodos de agrupamento, empregou-se como técnica o método de UPGMA, adotando 
como medida de dissimilaridade a distância generalizada de Mahalanobis. Os acessos diferiram 
entre si para todos os caracteres avaliados, destacando a presença de variabilidade genética 
e a possibilidade de selecionar genótipos para características desejáveis. A análise do dendro-
grama por meio da distância de Mahalanobis possibilitou a formação de três grupos, sendo o 
grupo I foi formado por seis acessos (UFPI 979, UFPI 1237, UFPI 1241, UFPI 1246, UFPI 1247 e 
UFPI 1279), o grupo II com três acessos (UFPI 944, UFPI 1235 e UFPI 1248) e o grupo III apenas 
com o acesso UFPI 1299. O comprimento da semente foi o descritor que apresentou uma maior 
contribuição para a divergência total entre os dez acessos, com 35,32%. Portanto, a avaliação 
foi eficiente ao encontrar variabilidade entre os genótipos, sendo que os mais divergentes foram 
os acessos UFPI 1279 e UFPI 1299.

Palavras-chave: Germoplasma; caracteres; pré-melhoramento.
Agradecimento: CNPQ e CAPES
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ESTABILIDADE TEMPORAL DA ALTURA EM ESPÉCIES DE 
EUCALIPTO CULTIVADAS NA REGIÃO DOS CHAPADÕES

Alexsandra Nogueira Martins Silva1*; Marcus Vinícius Vieira Borges1; Janiele de Oliveira 
Garcia1; Tays Silva Batista2; Paulo Eduardo Teodoro3

1 Graduandos em Engenharia Florestal. Universidade Federal de Mato Grosso do Sul. Chapadão do Sul-MS, Brasil. 
*alexsandramartins2810@Gmail.com
2 Mestranda em Agronomia. Universidade Federal de Mato Grosso do Sul. Chapadão do Sul-MS, Brasil. 
3 Professor. Universidade Federal de Mato Grosso do Sul. Chapadão do Sul-MS, Brasil. 

Na área de Biometria, a estabilidade temporal pode ser definida como a capacidade de 
prever o comportamento de um material genético ao longo dos anos. Portanto, conhecer a esta-
bilidade temporal de espécies de eucalipto possibilita ao melhorista realizar uma recomendação 
precisa para determinada região. O objetivo deste trabalho foi avaliar a estabilidade temporal 
da altura total de espécies de eucalipto, utilizando o método de Lin e Binns. O experimento 
teve início em janeiro de 2014 na área experimental da Universidade do Mato Grosso do Sul, 
Campus Chapadão do Sul, localizado na cidade de Chapadão do Sul. A altitude é de 820 m. O 
solo é classificado como um latossolo vermelho. O delineamento experimental adotado foi o de 
blocos ao acaso com quatro repetições, com 20 plantas dentro de cada parcela. Os tratamentos 
foram compostos por cinco espécies de eucalipto (E. camaldulensis, E. saligna, E. urophylla, 
E. grandis e C. citriodora) e um clone (GG100). Após um ano de implantação do experimento, 
foram realizadas medições semestrais da altura total de 20 plantas de cada espécie com um 
clinômetro Hglof. Os dados foram submetidos a análise de variância. O teste F identificou inte-
ração entre espécies x medições. O método de Lin e Bins identificou a espécie E. grandis como 
aquela com menor variação da altura ao longo dos anos, associada as maiores médias.

Palavras-chave: altura total, Lin e Binns, recomendação.
Agradecimento: A UFMS pelo apoio financeiro.
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IDENTIFICAÇÃO DE POPULAÇÕES F
2
 DE SOJA COM 

PRECOCIDADE E ALTA PRODUTIVIDADE PARA REGIÃO 
DOS CHAPADÕES

Aline Cordeiro Taveira1; Ariane de Andréa Pantaleão2*; Luiz Renato Cadore2; Willian Meniti 
Paschoalete3; Bruno Ermelindo Lopes Gomes4; Paulo Eduardo Teodoro2

1 Graduandos em Agronomia. Universidade Federal de Mato Grosso do Sul, (UFMS/CPCS). Chapadão do Sul - MS, Brasil. 
*arianeapantaleao@gmail.com
2 Mestranda(o) em Agronomia. Universidade Federal de Mato Grosso do Sul, (UFMS/CPCS). Chapadão do Sul -MS, Brasil. 
3 Mestre em Genética e Melhoramento, Universidade Federal de Viçosa, (UFV). Viçosa – MG, Brasil.
4 Professor(a) da Universidade Federal de Mato Grosso do Sul, (UFMS/CPCS). Chapadão do Sul - MS, Brasil.

A soja se tornou a principal cultura do agronegócio nacional. Com o advento de progra-
mas nacionais de incentivo a pesquisa, desenvolvimento e inovação, além de transferência de 
tecnologia foi possível criar e difundir tecnologias e conhecimentos fundamentais para que as 
lavouras dos sojicultores brasileiros incrementassem cada vez mais a produtividade O objeti-
vo básico do melhoramento genético da soja, da mesma forma que para maioria das plantas 
cultivadas, é a obtenção de cultivares com características que permitam maior produtividade 
de grãos. Para cada região agrícola onde se cultiva soja, deseja-se encontrar cultivares mais 
produtivas, para que o cultivo resulte em maior rentabilidade ao agricultor. Nesse sentido, a 
região dos Chapadões se destaca como uma das principais regiões produtoras do Cerrado bra-
sileiro, onde uma das principais modalidades de cultivo são as sucessões: soja na primeira safra 
seguida de algodão na segunda safra ou soja na primeira safra seguida de milho na segunda 
safra. Desse modo, uma das formas de incrementar o lucro dos produtores é identificar culti-
vares de soja que reúnam alta produtividade e precocidade, pois a utilização de cultivares com 
ciclo menor diminui os riscos com a instabilidade climática da segunda safra. O objetivo desta 
proposta é identificar populações segregantes F2 de soja que reúnam em suas progênies pre-
cocidade e alta produtividade de grãos diante das características edafoclimáticas da região dos 
Chapadões. Foram avaliadas oito populações obtidas pelo cruzamento de cultivares precoces 
e produtivas em delineamento de blocos casualizados com três repetições. Em cinco plantas de 
cada parcela foram selecionadas as cinco plantas mais precoces para avaliação do ciclo (dias) 
e da produtividade de grãos (g planta-1). As populações segregantes 4x9 e 4x10 reúnem alta 
precocidade e produtividade de grãos. Os resultados aqui reportados possibilitarão avançar no 
desenvolvimento da primeira cultivar de soja no Mato Grosso do Sul.
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Grande parte dos programas de melhoramento de soja buscam desenvolver cultivares mais 
produtivas e com alta eficiência fotossintética. Contudo, trabalhos sobre análise dialélica em 
caracteres fisiológicos são escassos na literatura. O estudo da capacidade combinatória de 
genótipos baseado em informações fisiológicas permitirá a compreensão da ação gênica en-
volvida na herança destes caracteres, contribuindo para uma maior eficiência de programas 
voltados ao melhoramento fisiológico da soja. O objetivo deste trabalho foi estimar a capaci-
dade combinatória de cultivares de soja com base na geração F2, visando identificar genitores 
e populações segregantes para caracteres fisiológicos. O experimento foi conduzido na safra 
2017/2018 em delineamento de blocos aumentados com duas repetições para os 11 genitores 
utilizados como testemunha. Foram avaliadas 28 populações F2 obtidas em esquema de dialelo 
parcial 4x7 e seus genitores. Os caracteres avaliados foram: fotossíntese líquida (A, mmol CO2 
m-2 s-1), transpiração (E, mmol H2O s-1 m-2), condutância estomática (gs, mmol m-2 s-1) e 
concentração interna de CO2 (Ci, mmol m-2 s-1). Os efeitos de genótipos foram desdobrados 
em efeitos de capacidade geral e específica de combinação (CGC e CEC, respectivamente) 
para os genitores dispostos em dois grupos. Com base nos resultados obtidos para os ca-
racteres fisiológicos, é possível constatar a superioridade do genótipo 11 para A, gs e Ci. Este 
fato também pode ser confirmado ao se observar o desempenho de sua progênie 2x11, a qual 
apresentou alta CEC para estes caracteres. Neste sentido, o genótipo 11 (TMG 7062 IPRO) mos-
tra-se promissor para uso como genitor em programas de melhoramento visando à obtenção de 
populações com maior eficiência fotossintética e do uso da água.
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Atualmente, uma das principais características utilizadas pela agricultura de precisão para 
monitoramento em tempo real das lavouras são os índices de vegetação (IVs), que são obti-
dos pela relação entre diferentes comprimentos de ondas captados por um sensor. O objetivo 
desse trabalho foi estudar a relação entre índices de vegetação e produtividade de grãos de 
variedades de milho. O experimento foi implantado em dezembro de 2018 na UFMS/CPCS. 
Foram avaliadas dez variedades de polinização aberta de milho em delineamento de blocos 
casualizados com quatro repetições. No florescimento, foram obtidos os comprimentos de onda 
NIR (790 nm), rededge (735 nm), red (660 nm) e green (550 nm) e os índices de vegetação 
NDVI, NDRE, GNVI e SAVI foram com a utilização do Vant (veículo aéreo não tripulado) de asa 
fixa Sensefly eBee RTK, equipado com o sensor multiespectral Sensefly Sequoia, possuindo 
um sensor de luminosidade permitindo a calibração dos valores adquiridos. A produtividade 
de grãos foi avaliada nas fileiras centrais de cada parcela e corrigida para 13% de umidade. Os 
dados foram submetidos a análise de correlação linear de Pearson e os resultados expressos 
pela rede de correlações. Os IVs NDVI e NDRE são aqueles com maior associação linear com a 
produtividade de grãos em milho.
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Atualmente, o mogno africano é a principal madeira nobre cultivada no Brasil. O ciclo desta 
espécie pode chegar até 20 anos e, em virtude disto, pesquisas para estabelecer as técnicas de 
manejo ainda são escassas. Na área de Ciências Florestais é de suma importância o tamanho 
da amostra para que se alcance precisão experimental adequada na obtenção dos resultados 
de um experimento, pois permite ao pesquisador planejar o dispêndio de área experimental e 
tempo. Com isso, o objetivo deste trabalho foi elaborar um dimensionamento amostral para 
avaliação do diâmetro a altura do peito para o mogno africano, associado a diferentes erros 
amostrais. Os dados foram coletados em uma floresta de mogno africano com 3 anos de im-
plantação, localizada no município de Águas Clara no interior do estado de Mato Grosso do Sul. 
Foram selecionadas 50 plantas ao acaso para mensuração da variável diâmetro à altura do peito 
com auxílio de uma fita métrica. Os dados foram submetidos a análise de normalidade e descri-
tiva. Após, foram estimados o número de plantas a serem mensuradas associado à diferentes 
erros amostrais. Na Mensuração Florestal, o erro de 10% é tolerável para se obter qualidade nos 
dados de um inventário. Os resultados obtidos indicam que é necessário avaliar, no mínimo, oito 
arvores para obtenção deste erro amostral.
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A fenotipagem das plantas é a avaliação abrangente das características das plantas com 
maior complexidade, como o diâmetro à altura do peito (DAP) em espécies do gênero Eucalyp-
tus. O objetivo dessa pesquisa foi associar o DAP de diferentes espécies de eucalipto com 
diferentes comprimentos de ondas e índices de vegetação obtidos via sensoriamento remoto. O 
experimento teve início em janeiro de 2014 na área experimental da Universidade do Mato Gros-
so do Sul, Campus Chapadão do Sul, localizado na cidade de Chapadão do Sul. A altitude é de 
820 m. O solo é classificado como um latossolo vermelho. O delineamento experimental adota-
do foi o de blocos ao acaso com quatro repetições, com 20 plantas dentro de cada parcela. Os 
tratamentos foram compostos por cinco espécies de eucalipto (C. citriodora, E. camaldulensis, 
E. saligna, E. urophylla e E. grandis) e um clone (GG100). Em março de 2019, foram medidas em 
cinco plantas de cada unidade experimental o DAP (m). Foi utilizado o RPA de asa fixa Sensefly 
eBee RTK, com controle autônomo de decolagem, plano de voo e aterrissagem, que está equi-
pado com o sensor multiespectral Sequoia, que fez aquisição da reflectância nos comprimentos 
de onda do verde (550 nm), vermelho (660 nm), infravermelho próximo (735 nm) e infravermelho 
(790 nm). Utilizando esses comprimentos foram calculados os seguintes índices de vegetação: 
NDVI, RedEdge, SAVI e NDRE. Foram calculados os coeficientes de correlação de Pearson 
destas variáveis com a Ht e os resultados expressos pela rede de correlações. Os índices de 
vegetação NDVI (r = 0.33) e NDRE (r = 0.31) possuem maior associação linear com o DAP. 
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O gênero Eucalyptus possui extrema relevância econômica para vários países e estima-se 
que a área de floresta plantada no mundo seja superior a 50 milhões de hectares. Esse traba-
lho teve como objetivo avaliar o desempenho silvicultural de diferentes espécies de eucalipto 
cultivadas na região dos Chapadões. O experimento teve início em janeiro de 2014 na área 
experimental da Universidade do Mato Grosso do Sul, Campus Chapadão do Sul, localizado na 
cidade de Chapadão do Sul. A altitude é de 820 m. O solo é classificado como um latossolo ver-
melho. O delineamento experimental adotado foi o de blocos ao acaso com quatro repetições, 
com 20 plantas dentro de cada parcela. Os tratamentos foram compostos por cincoespécies 
de eucalipto (C. citriodora, E. camaldulensis, E. saligna, E. urophylla e E. grandis) e um clone 
(GG100). Em janeiro de 2016, dois anos após a implantação do experimento, foram medidas 
em duas plantas de cada unidade experimental o diâmetro a altura do peito (DAP, cm) e a altura 
(HT, m) e volume da árvore (VOL, m³). As medidas de DAP foram obtidas com auxílio de uma fita 
métrica, HT foi estimada utilizando um clinômetro Haglof. A fórmula de Smalian foi utilizada para 
o cálculo do volume real para cada árvore. Os dados foram submetidos a análise de variância e 
agrupamento de Skott-knott. Houve diferença entre as espécies para todas as variáveis avalia-
das. O clone GG100 obteve as maiores médias para as variáveis avaliadas, sendo considerado 
o mais indicado para cultivo na região.
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Conhecer a estabilidade temporal é uma forma precisa de recomendar materiais genéticos 
para determina região, sobretudo em culturas perenes como o eucalipto. O diâmetro a altura do 
peito (DAP) é uma variável sensível às variações ambientais. O objetivo deste trabalho foi avaliar 
a estabilidade temporal do DAP de espécies de eucalipto. O experimento teve início em janeiro 
de 2014 na área experimental da Universidade do Mato Grosso do Sul, Campus Chapadão do 
Sul, localizado na cidade de Chapadão do Sul. A altitude é de 820 m. O solo é classificado como 
um latossolo vermelho. O delineamento experimental adotado foi o de blocos ao acaso com 
quatro repetições, com 20 plantas dentro de cada parcela. Os tratamentos foram compostos por 
cinco espécies de eucalipto (E. camaldulensis, E. saligna, E. urophylla, E. grandis e C. citriodora) 
e um clone (GG100). Após um ano de implantação do experimento, foram realizadas medições 
semestrais da circunferência a altura do peito de 20 plantas de cada espécie. Com base nes-
ses dados, foram obtidos os valores do DAP (cm). Os dados foram submetidos à análise de 
variância. Houve interação significativa entre espécies x medições. O clone GG100 e a espécie 
E. saligna foram os materiais que demonstraram menor variação do DAP ao longo dos anos 
associado aos maiores valores, de acordo com o método de Lin e Bins.
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No melhoramento florestal, avaliar a diversidade genética entre espécies de eucalipto é 
importante, pois possibilita recomendar cruzamentos interespecíficos para a obtenção de híbri-
dos promissores. O objetivo deste trabalho foi avaliar a diversidade genética entre espécies de 
eucalipto. O experimento teve início em janeiro de 2014 na área experimental da Universidade 
do Mato Grosso do Sul, Campus Chapadão do Sul, localizado na cidade de Chapadão do Sul. A 
altitude é de 820 m. O solo é classificado como um latossolo vermelho. O delineamento experi-
mental adotado foi o de blocos ao acaso com quatro repetições, com 20 plantas dentro de cada 
parcela. Os tratamentos foram compostos por cinco espécies de eucalipto (E. camaldulensis, E. 
saligna, E. urophylla, E. grandis e C. citriodora) e um clone (GG100). Após um ano de implanta-
ção do experimento, foram realizadas medições semestrais da altura total e do diâmetro a altura 
do peito de 20 plantas de cada espécie. Os dados foram submetidos a análise de variância. Para 
análise de diversidade, foi utilizada a distância de Mahalanobis e o método de agrupamento de 
Ward. O teste F identificou diferenças entre as espécies para as variáveis avaliadas. Houve a 
formação de dois grupos, onde C. citriodora compôs o primeiro e as demais espécies o segun-
do. Híbridos promissores podem ser obtidos pelo cruzamento entre C. citriodora e E. grandis.
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As espécies de mogno são consideradas madeiras de grande valor comercial em todo 
o mundo, mas a sua exploração desenfreada em seus respectivos biomas fez com que suas 
reservas naturais diminuíssem significativamente, a alta demanda por este tipo de madeira, 
faz com que os programas de reflorestamento sejam uma alternativa para a continuação do 
seu uso. Diante disso, pesquisas estão sendo conduzidas para elucidar técnicas de manejo 
adequadas para obter alta produtividade de madeira. Dentre essas pesquisas, é necessário 
obter informações sobre o tamanho amostral a ser utilizado no inventário florestal. Tendo vista a 
acurácia no levantamento de dados, objetivo deste trabalho foi comparar a altura de plantas da 
espécie de mogno africano e estimar o número de plantas para avaliar essa variável associado 
a diferentes erros amostrais. O povoamento teve início em janeiro de 2015 em uma fazenda 
localizada no município de Água Clara – MS. Em março de 2018, três anos após a implantação 
do experimento, foram medidas altura total (HT, cm) com auxílio de um clinômetro Hglof em 50 
plantas ao acaso na unidade experimental. Os dados foram submetidos a análise de normali-
dade e descritiva. Após, foram estimados o número de plantas a serem mensuradas associado 
à diferentes erros amostrais. Os resultados obtidos demonstram que é necessário avaliar no 
mínimo 17 plantas para obter um erro de 5% para a altura total.
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A altura total é uma das principais variáveis que se relaciona com o volume de madeira do 
gênero Eucalyptus. Esse trabalho teve como objetivo utilizar índices de vegetação para estimar 
a altura total de diferentes espécies de eucalipto cultivadas na região dos Chapadões. O experi-
mento teve início em janeiro de 2014 na área experimental da Universidade do Mato Grosso do 
Sul, Campus Chapadão do Sul, localizado na cidade de Chapadão do Sul. A altitude é de 820 
m. O solo é classificado como um latossolo vermelho. O delineamento experimental adotado 
foi o de blocos ao acaso com quatro repetições, com 20 plantas dentro de cada parcela. Os 
tratamentos foram compostos por cinco espécies de eucalipto (C. citriodora, E. camaldulensis, 
E. saligna, E. urophylla e E. grandis) e um clone (GG100). Em março de 2019, foram medidas 
em cinco plantas de cada unidade experimental a altura (HT, m) total. Foi utilizado o RPA de asa 
fixa Sensefly eBee RTK, com controle autônomo de decolagem, plano de voo e aterrissagem, 
que está equipado com o sensor multiespectral Sequoia, que fez aquisição da reflectância nos 
comprimentos de onda do verde (550 nm), vermelho (660 nm), infravermelho próximo (735 nm) 
e infravermelho (790 nm). A partir desses comprimentos foram calculados os seguintes índices 
de vegetação: NDVI, RedEdge, SAVI e NDRE. Foram calculados os coeficientes de correlação 
de Pearson destas variáveis com a Ht e os resultados expressos pela rede de correlações. Após, 
foi realizada análise de regressão múltipla tendo como variável dependente principal a Ht e as 
demais variáveis como explicativas. Dentre as variáveis avaliadas, o NDVI foi o índice com maior 
correlação linear com Ht (0.52*). 
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Na área de ciência florestal, a qualidade dos experimentos é dependente do tamanho da 
amostra utilizado para obtenção dos resultados. O objetivo deste trabalho foi estimar o número 
de plantas para avaliar a altura total de diferentes espécies de eucalipto, associado a diferentes 
erros amostrais. O experimento teve início em janeiro de 2014 na área experimental da Univer-
sidade do Mato Grosso do Sul, Campus Chapadão do Sul, localizado na cidade de Chapadão 
do Sul. A altitude é de 820 m. O solo é classificado como um latossolo vermelho. O delinea-
mento experimental adotado foi o de blocos ao acaso com quatro repetições, com 20 plantas 
dentro de cada parcela. Os tratamentos foram compostos por quatro espécies de eucalipto (E. 
camaldulensis, E. saligna, E. urophylla e E. grandis) e um clone (GG100). Em setembro de 2018, 
quatro anos após a implantação do experimento, foram medidas em 70 plantas de cada espécie 
a altura total (HT, cm) com de um clinômetro Hglof. Os dados foram submetidos a análise de 
variância. O teste F identificou diferença entre as espécies de eucalipto. Isso indica que deve ser 
dimensionado um tamanho da amostra para cada espécie avaliada. Para a espécie E. urophylla 
é necessário avaliar maior número de árvores. Para as demais espécies, é necessário avaliar 
sete árvores para obter-se um erro de 20% em relação à média, independente da variável.
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Conhecer o tamanho da amostra para implantação de um experimento permite ao pesqui-
sador planejar a demanda de tempo e mão-de-obra para coleta dos resultados. Assim, esse 
trabalho teve como objetivo realizar o dimensionamento amostral para avaliar o diâmetro à 
altura do peito de diferentes espécies de eucalipto. O experimento teve início em janeiro de 
2014 na área experimental da Universidade do Mato Grosso do Sul, Campus Chapadão do Sul, 
localizado na cidade de Chapadão do Sul. A altitude é de 820 m. O solo é classificado como 
um latossolo vermelho. O delineamento experimental adotado foi o de blocos ao acaso com 
quatro repetições, com 20 plantas dentro de cada parcela. Os tratamentos foram compostos 
por quatro espécies de eucalipto (E. camaldulensis, E. saligna, E. urophylla e E. grandis) e um 
clone (GG100). Em setembro de 2018, quatro anos após a implantação do experimento, foram 
medidas em 70 plantas de cada espécie a circunferência total com auxílio de uma fita métrica. 
A partir desses dados foi obtido o diâmetro à altura do peito para cada árvore. Os dados foram 
submetidos à análise de variância. O teste F identificou diferença entre as espécies de eucalip-
to. Isso indica que deve ser dimensionado um tamanho da amostra para cada espécie avalia-
da. Para a espécie E. urophylla é necessário avaliar maior número de árvores. Para as demais 
espécies, é necessário avaliar 14 árvores para obter-se um erro de 20% em relação à média, 
independente da variável.
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O conhecimento das relações diretas e indiretas existentes entre caracteres, tais como es-
timados pela análise de trilha, tem sido de grande relevância no melhoramento vegetal, pois 
fornece informações úteis ao melhorista no processo de seleção. O objetivo do trabalho foi 
identificar os efeitos diretos e indiretos entre os caracteres agronômicos relacionados à produ-
tividade de grãos em híbridos de milho. O experimento foi conduzido na área experimental da 
Universidade Federal de Goiás em Goiânia-GO, onde foram avaliados 36 genótipos de milho 
em delineamento látice triplo 6 x 6 com parcelas de uma linha de 4 m, com plantas espaçadas 
0,80 metros entre linhas e 0,20 metros entre plantas dentro das linhas. Avaliou-se o efeito da 
prolificidade (PROL), peso da espiga despalhada (PE), diâmetro e comprimento de espigas 
(DE e CE) e diâmetro de sabugos (DS) sobre e produtividade de grãos (PG). O diagnóstico de 
multicolinearidade indicou uma colinearidade moderada (NC = 174,79). Para contornar esse 
problema, foi utilizada uma constante k na diagonal da matriz X’X do estimador de mínimos 
quadrados ordinários. O valor k aplicado foi de 0,2012, tornando os resultados apresentados 
confiáveis. Verifica-se que as variáveis utilizadas explicaram 83,10% da variação total da PG 
(R2). Pela análise de trilha, apenas PE apresentou efeito direto (0,70) sobre a produtividade de 
grãos, pois apresentaram efeito direto superior à variável residual (0,41). Os demais caracteres 
apresentaram efeito direto inferior à variável residual e suas associações podem não ser rele-
vantes para PG. Este resultado evidencia como o estudo de correlações pode levar ao erro, e 
também corrobora a afirmativa sobre quão importante é realizar o desdobramento das corre-
lações em efeitos diretos e indiretos. Assim, pode-se inferir que tanto a seleção direta, quanto 
a seleção indireta de PE é eficiente no aumento de produtividade de grãos nesses diferentes 
híbridos de milho estudado.
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Muitos trabalhos têm sido realizados em programas de melhoramento genético de milho, 
com o objetivo de estabelecer a melhor época de colheita de sementes de milho-doce, pois a 
má qualidade das sementes pode ser resultante da colheita prematura. O objetivo do trabalho 
foi determinar o ponto ideal de colheita nas diferentes datas (40, 45 e 50) dias após a poliniza-
ção, para se obter uma melhor qualidade fisiológica das diferentes linhagens de milho doce do 
grupo sh2. O trabalho foi conduzido na área experimental da Monsanto do Brasil, localizada em 
Uberlândia-MG. O delineamento experimental utilizado foi de blocos, casualizados, em esque-
ma fatorial 6x3, com três repetições. O primeiro fator constitui-se de 6 linhagens o segundo fator 
de 3 épocas de colheitas. Durante o experimento foram realizadas três colheitas em intervalos 
de 40, 45 e 50 dias após a polinização. Após a colheita, realizou-se a debulha manual das 
sementes, cujas mesmas foram transferidas para o secador. Após a secagem, a qualidade fisio-
lógica da semente foi determinada pelo teste de germinação. As médias dos tratamentos foram 
comparadas pelo Teste de Tukey a 5% de significância. Os resultados obtidos no trabalho indi-
caram que, independente da época de colheita, não existe uma diferenciação na germinação 
das sementes. Em função disso, a análise conjunta de vários testes, para analisar a qualidade 
fisiológica de sementes de milho doce, tem sido recomendável, pois permitirá verificar modifica-
ções que ocorram nas sementes durante o processo de colheita.  As linhagens de milho doce 
A, B, C, D e E apresentaram maior porcentagem de germinação que a linhagem F. Em relação 
as épocas de colheita, esta não influenciou no potencial germinativo das sementes do grupo 
Shrunken-2 (sh2).
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Para o melhoramento do trigo (Triticum aestivum L.) a conhecimento da distribuição dos 
alelos dos promotores TaALMT1 e TaMATE1B com base no ano de liberação da cultivar e a 
presença dos alelos, norteia os programas de melhoramento. Os materiais podem ser conside-
rados sob seleção positiva se o aumento na tolerância Al3+ for associada à presença de alelos 
específicos. A partir do ano de liberação de 213 genótipos, que representaram mais de 90 anos 
de criação de trigo (1922-2013) no Brasil e a informação de genotipagem dos promotores TaAL-
MT1 e TaMATE1B realizada na Embrapa Trigo até 2016, foi feito o nosso trabalho. Dos genótipos 
selecionados neste trabalho, a maioria dos alelos do TaALMT1 estiveram representados, com 
a exceção do III. Dentre deles o TaALMT1-V foi o mais representado, presente em 70.4%. Para 
o promotor TaMATE1B a ausência dele foi o mais comum (62,4%). Ao considerar graficamente 
a presença dos promotores no tempo, a frequência do TaALMT1 Tipo V e VI aumentaram, en-
quanto o alelo TaMATE1B(+) mostrou frequência constante e menor. As cultivares mais antigas 
(1921-1930) apresentaram haplótipos V/VI com ou sem TaMATE1B (+) [Floreana – haplótipo V(-) 
e PG1 – haplótipo VI(+)]. Passadas mais três décadas (1931-1960), 12 dos 17 cultivares libe-
radas (70,6%) apresentaram haplótipo V/VI(-) ou haplótipo V/VI(+), enquanto os cinco (29,4%) 
restantes cultivares apresentaram outros haplótipos com TaMATE1B(-) ou TaMATE1B(+). Nos 
próximos 40 anos (1961-2000), 144 genótipos entre variedades e cultivares foram liberados 
ou obtidos, dos quais 123 (85,4%) apresentaram haplótipo V/VI com TaMATE1B(-) (82.1%) ou 
TaMATE1B(+) (17,9%), seguido por 21 (14,6%) com haplótipo I/II/IV(-) (100%). Um total de 50 
genótipos foram liberados ou obtidos entre 2001 e 2013, com 35 (70,0%) apresentando o hapló-
tipo V/VI(-) (97%) ou V/VI(+) (3%) e os 15 restantes apresentando haplótipo I/II/IV(-) (93%) ou I/
II/IV(+) (7%). De modo geral, os dados indicam que os programas de melhoramento do Brasil, 
tem usado os alelos bons (associados a resistência ao Al3+) do promotor TaALMT1 Tipo V/VI de 
modo indireto, se consideramos que a descoberta deles é recente, por outro lado o do TaMA-
TE1B(+) tem sido pouco empregado (37,5%). Entre tanto, como parte do processo de seleção 
as avaliações realizadas em campo e hidroponia com alta concentração de Al3+ fazem parte da 
rotina dos programas de melhoramento, e elas tem contribuído para trazer a seleção desses 
promotores bons, ainda que os ruins também em alguns momentos estão sendo trazidos. Estes 
resultados mostram a necessidade de se fazer uma integração, mas aprimorada dos dados de 
genotipagem e de fenotipagem em campo ou hidroponia, para assem gerar um ganho maior na 
seleção de indivíduos que contenham esses alelos bons de ambos os promotores e garantam 
uma melhor resposta de resistência real no campo nos genótipos atuais.
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O objetivo desse trabalho foi avaliar o efeito da saturação por bases (V) sobre caracteres 
fisiológicos avaliados em populações F3 de soja. Foram realizados dois experimentos no campo 
experimental da Universidade Federal de Mato Grosso do Sul, Campus de Chapadão do Sul. O 
primeiro experimento foi realizado em colo com V = 30%, enquanto no segundo experimento a 
V foi elevada para 60% por meio da aplicação de calcário três meses antes de sua implantação. 
Para implantação dos experimentos, foi utilizado preparo convencional do solo com uma aração 
e duas gradagens (com grade destorroadora e niveladora). Cada experimento foi conduzido em 
delineamento de blocos ao acaso com três repetições e 10 populações F3 (P1, P2, P3, P4, P5, 
P6, P7, P8, P9 e P10). A unidade experimental constou de três linhas de três metros para cada 
tratamento, espaçadas em 0,45 m. As populações segregantes foram obtidas pelo método da 
população (bulk) nas gerações anteriores. Os caracteres avaliados foram: fotossíntese líquida 
(A, mmol CO2 m

-2 s-1) e condutância estomática (gs, mmol m-2 s-1). Inicialmente, os dados foram 
submetidos a análise de variância individual, considerando todos os efeitos como fixos. Após 
verificar que a relação entre o maior e o menor quadrado médio do resíduo não excedeu a 7,0 foi 
realizada análise conjunta. O teste F revelou interação significativa para os caracteres avaliados. 
De forma geral, a elevação da V a 60% promoveu maiores médias de A e menores médias de 
gs. A população P9 se destacou por apresentar os maiores valores para A e gs, independente 
da condição de cultivo.
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O objetivo desse trabalho foi avaliar o efeito da irrigação sobre caracteres fisiológicos ava-
liados em populações F3 de soja. Foram realizados dois experimentos no campo experimental 
da Universidade Federal de Mato Grosso do Sul, Campus de Chapadão do Sul. O primeiro 
experimento foi realizado em condições de sequeiro, enquanto no segundo experimento irriga-
ções suplementares foram realizadas sempre que o armazenamento de água se aproximou da 
Capacidade Real de Água (CRA) foram realizadas as irrigações com a reposição da evapotrans-
piração acumulada no período. Cada experimento foi conduzido em delineamento de blocos 
ao acaso com três repetições e 10 populações F3 (P1, P2, P3, P4, P5, P6, P7, P8, P9 e P10). A 
unidade experimental constou de três linhas de três metros para cada tratamento, espaçadas 
em 0,45 m. As populações segregantes foram obtidas pelo método da população (bulk) nas 
gerações anteriores. Os caracteres avaliados foram: fotossíntese líquida (A, mmol CO2 m

-2 s-1) e 
condutância estomática (gs, mmol m-2 s-1). Inicialmente, os dados foram submetidos a análise 
de variância individual, considerando todos os efeitos como fixos. Após verificar que a relação 
entre o maior e o menor quadrado médio do resíduo não excedeu a 7,0 foi realizada análise 
conjunta. Houve interação significativa para os caracteres avaliados. De forma geral, a elevação 
da V a 60% promoveu maiores médias de A e gs. A população P6 se destacou por apresentar os 
maiores valores para A, independente da condição de cultivo, e para gs em condições irrigadas.
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Os índices de vegetação vêm sendo amplamente utilizados na predição da produtividade 
de grãos em soja, contudo, a sua aplicação em estudos visando a predição do ciclo é recente. 
Uma alternativa para o processamento destes dados é o uso de redes neurais artificias (RNAs). 
Este trabalho teve como objetivo utilizar redes neurais artificiais (RNAs) para predizer o ciclo 
de genótipos de soja utilizando índices de vegetação. Para este fim, 196 populações F2:5 e 10 
testemunhas foram avaliadas em delineamento de blocos aumentados. Foram mensurados os 
IVs: NDVI (Normalized Difference Vegetation Index), NDRE (Normalized Difference Red Edge 
Index), GNDVI (Green Normalized Difference Vegetation Index) e SAVI (Soil Adjusted Vegetation 
Index). Os dados foram ampliados para 600 indivíduos e particionado em 80% para treinamento 
das RNAs e 20% para validação. A arquitetura de rede utilizada foi a Perceptron Multicamadas, 
com duas camadas ocultas. Para as RNAs, foram testados 486 cenários distintos, obtidos pela 
combinação entre 9 possibilidades de neurônios na primeira camada (2-10 neurônios) x 9 possi-
bilidades de neurônios na segunda camada (2-10 neurônios) x três funções de ativação (logsin, 
tansig e purelin) x dois algoritmos de treinamento (trainbr e trainlm). Foi realizada análise de 
regressão múltipla do ciclo em função dos IVs. O coeficiente de determinação (R²) das análises 
foi utilizado como medida de acurácia seletiva de cada modelo. Após a identificação da melhor 
topologia de rede neural (algoritimo de treinamento: trainbr, função de ativação: logsig, 10 neu-
rônios na primeira camada oculta e 8 na segunda), esta foi utilizada para a predição do ciclo dos 
genótipos com base nos dados originais, obtendo R² de 73,97%.
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Para se ter sucesso com a seleção recorrente, é necessário utilizar populações base que 
apresentem alelos favoráveis e potencial de alcançar ganhos com a seleção para caracteres 
de interesse. A avaliação do potencial de uma população, neste caso, é realizada por meio da 
estimação de parâmetros genéticos que possibilitam estudar a variabilidade da população e 
seu desempenho per se. O objetivo deste trabalho foi estimar os parâmetros genéticos para 
produtividade de grãos e caracteres agronômicos secundários em progênies de meios-irmãos 
da população de milho “Composto Calor” (CCR1). Foram avaliadas 141 progênies de meios-ir-
mãos e três cultivares comerciais (variedade: Emgopa 501; híbridos simples: 30F35 e HL 1480 
PRO2) para florescimento feminino (FF), altura de plantas (AP), acamamento e quebramento de 
plantas (ACQ), e produtividade de grãos (PG) em delineamento experimental látice triplo 12 x 
12, em dois ambientes (Goiânia-GO e Jataí-GO) na safra 2017/2018. Observaram-se diferenças 
significativas entre as progênies para todos os caracteres avaliados. As estimativas de herda-
bilidade média (h2) foram superiores a 63% para todos os caracteres, refletindo em ganhos de 
seleção de -3,91% para FF, -13,75% para AP, -35,92% para ACQ e 10,86% para PG, conside-
rando uma intensidade de seleção de 20%. A produtividade média das progênies foi de 5,30 t 
ha-1, sendo superior a variedade Emgopa 501 (4,85 t ha-1) e inferior à média dos híbridos (8,32 t 
ha-1). Já para FF e AP, as médias das progênies foram semelhantes às dos híbridos (60,91 dias 
e 228,20 cm), indicando que a população CCR1 não necessita passar por uma seleção para di-
minuir a média destes caracteres, uma vez que já é similar a de híbridos comerciais. Para ACQ, 
a população CCR1 apresentou média de 11,10%, sendo um valor intermediário entre a média 
dos híbridos e da variedade. As distribuições de frequência dos caracteres avaliados indicaram 
que a população CCR1 possui superioridade à Emgopa 501, pois a maioria das progênies apre-
sentaram desempenho melhor que esta variedade para todos os caracteres. Conclui-se que a 
população de milho CCR1 tem potencial para ser utilizada como população base em programas 
de seleção recorrente intrapopulacional de milho. 
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Os fragmentos de DNA capazes de transpor para novas localizações cromossômicas (elementos transponí-
veis - TEs), são abundantes no genoma das plantas e influenciam o tamanho, a organização e a evolução desses 
genomas. O estudo dos TEs contribuem para a compreensão da arquitetura dos genomas de espécies não modelos. 
Comum no bioma Cerrado, Pterodon pubescens (sucupira branca) é uma espécie arbórea pertencente à família Le-
guminosae. Esta espécie apresenta potencial de utilização em função dos princípios medicinais, uma vez que exibe 
propriedades farmacológicas já comprovadas por estudos científicos, tais como atividades anti-inflamatórias, analgé-
sicas, antioxidantes, antitumorais, angiogênicas e antimicrobianas. Possui também utilidade na recuperação de áreas 
degradadas e na extração de madeira. Poucos estudos genéticos são encontrados na literatura para P. pubescens, 
entre eles a descrição do número de cromossomos (2n=16) e a transferibilidade de marcadores microssatélites a 
partir de Phaseolus vulgaris. Para fins de uso e conservação, novos conhecimentos sobre as características genéticas 
da espécie tornam-se importantes. Nesse contexto, o trabalho teve como objetivo identificar e analisar elementos 
transponíveis em sequências genômicas nucleares de P. pubescens. Foram coletadas folhas de um indivíduo de P. 
pubescens em Goiânia, GO. O DNA foi extraído usando o protocolo que se baseia no detergente brometo de cetiltri-
metilamônio (CTAB). Uma biblioteca genômica foi preparada seguindo o protocolo Nextera e o sequenciamento foi 
realizado na plataforma MiSeq da Illumina usando o kit de sequenciamento Miseq v3 de 600 ciclos (2x300 bp, reads 
paired-end). A qualidade dos reads foi avaliada usando o programa fastQC e sequências e bases de baixa qualidade 
foram removidas usando o programa trimmomatic. A montagem de novo das sequências genômicas foi realizada 
com o montador Dipspades. Os elementos transponíveis foram anotados utilizando o programa RepeatMasker e o 
banco de dados de Eudicotiledôneas. Foram montadas 138.319 sequências genômicas com N50 igual a 870, o que 
corresponde a 117 Mb. Elementos transponíveis (TEs) foram identificados em 12,29% das sequências investigadas, 
o que corresponde a 40.480 TEs e 14.624.388 pb. Os retrotransposons LTR/Gypsy (17.587 TEs) e LTR/Copia (12.555 
TEs) foram os TEs preditos em maior quantidade, seguidos dos LINE/RTE-BovB, LINE/L1 e LTR/Caulimovirus. A su-
perfamília de retroelementos SINE também foi encontrada. Em P. pubescens 90% dos TEs preditos correspondem a 
retroelementos, resultado semelhante ao descrito na literatura para outras espécies da mesma família como Medicago 
truncatula e Phaseolus vulgaris. Na categoria DNA transposons foram identificadas as superfamílias CMC-EnSpm, 
hAT-Ac, hAT-Charlie, hAT-Tag1, hAT-Tip100, MuLE-MuDR, PIF-Harbinger, TcMar-Fot1, TcMar-Stowaway nas sequências 
genômicas de P. pubescens. Foram desenhados 15 pares de primers para retrotransposons LTR/Gypsy e 15 para 
retrotransposons LTR/Copia, visando o desenvolvimento de marcadores moleculares para P. pubescens. Este trabalho 
permitiu a análise de elementos transponíveis em larga escala e representa o primeiro passo para a caracterização 
genômica de P. pubescens.
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É importante a existência de variabilidade quando se busca conhecimento sobre a diversida-
de genética. Assim, a caracterização de acessos pode fornecer informações sobre os níveis de 
variabilidade genética disponíveis para ser utilizado em programa de melhoramento. O objetivo 
desse trabalho foi quantificar a diversidade genética entre matrizes de baruzeiro oriundas de 
diferentes populações do Estado de Goiás. Para isso, em julho de 2017, foram coletados frutos 
maduros, em um total de 25 matrizes, em Bom Jardim de Goiás, Iporá, Ipameri e Urutaí, e estes 
transportados ao Laboratório de Cultura de Tecidos Vegetais do Instituto Federal Goiano Campus 
Rio Verde. As variáveis físicas avaliadas no fruto e castanha foram: massa, em gramas; diâmetro 
longitudinal, diâmetro transversal e espessura, em milímetros. Para as variáveis físicas, cada ma-
triz obteve, para cada variável, dez observações. A caracterização química das castanhas foi rea-
lizada através da composição centesimal proximal (umidade, cinzas, proteínas), enquanto para a 
caracterização físico-química, as variáveis foram pH, teor de sólidos solúveis totais, determinados 
por refratometria; e a acidez total titulável em ácido cítrico, todas em triplicata. Para o estudo da 
diversidade genética, os acessos foram agrupados por meio de dois métodos diferentes, UPG-
MA - utilizando a distância euclidiana média, e de otimização de Tocher - utilizando a distância 
generalizada de Mahalanobis. Também, foi obtida a importância relativa dos caracteres. As análi-
ses genético-estatísticas foram realizadas pelo software R. O método de agrupamento de Tocher 
permitiu a formação de sete grupos. O grupo I reuniu o maior número de acessos. O grupo II 
foi formado por sete acessos. O grupo III e IV foram formados por dois acessos cada, contudo, 
advindos da mesma região, Ipameri, enquanto os grupos V, VI e VII reuniram apenas um acesso 
cada, sendo o grupo V formado pelo acesso de Ipameri e os dois de Bom Jardim de Goiás. O 
número de grupos formado pelo método de Tocher mostra a ampla variabilidade entre os aces-
sos estudados. Pelo método UPGMA formou-se quatro grupos. O grupo I reuniu nove acessos, o 
grupo II foi o que reuniu o maior número de acessos, com 14. Os grupos III e IV formados pelos 
acessos, P1M33 e P5M7, respectivamente, que também formaram grupos isolados no método 
de Tocher. As variáveis massa (52,20%), diâmetro longitudinal (20,75%) e diâmetro transversal do 
fruto (10,61%) foram responsáveis por 83,56% da contribuição relativa das variáveis estudadas. 
As demais variáveis contribuíram com apenas 16,44%. Conclui-se a existência de variabilidade 
genética entre os acessos pelos dois métodos estudados.
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A seleção de genótipos é uma das fases mais importantes no melhoramento de milho, pois 
a seleção de genótipos inferiores para caracteres importantes pode comprometer todo o pro-
grama no futuro. O objetivo desse trabalho foi selecionar populações superiores de milho para 
múltiplos caracteres utilizando o método dos níveis independentes. O experimento foi condu-
zido na área experimental da Universidade Federal de Goiás em Goiânia-GO. Foram avaliadas 
30 populações de milho provenientes do cruzamento de híbridos comerciais em delineamento 
látice triplo 6 x 6. Foram avaliados os caracteres altura de plantas e de espigas (AP e AE), stay 
green (SG), acamamento e quebramento de plantas (AQ), peso de espiga (PE), comprimento 
de espiga (CE), produção de grãos (PG), prolificidade (PR) e comprimento de grãos (CG). Para 
a classificação e seleção foram estimadas as médias ajustadas das populações e empregado 
o método dos níveis independentes de eliminação, que se baseia no estabelecimento de níveis 
mínimos ou máximos para cada caráter, e posterior seleção das populações cujo desempenho 
se enquadra aos padrões comerciais. Foram selecionadas as populações provenientes do cru-
zamento entre os híbridos HL 1480 PRO2 x SHS 4080 (P1), P4285YHR x BM3063 PRO2 (P8), 
AS 1596 PRO3 x DKB 390 (P11), 30F53 x BM 855 PRO2 (P16), 30S31 X BM 855 PRO2 (P17), 
LG 6038 PRO2 x DKB 310 PRO3 (P23) e LG 6038 PRO2 x SHS 4070 (P25). O critério adotado 
permitiu selecionar populações com ganhos estimados expressivos para os caracteres avalia-
dos, indicando que essas populações têm potencial para gerar genótipos superiores para o 
programa de melhoramento de milho da UFG. 
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O sorgo sacarino (Sorghum bicolor (L.) Moench) caracteriza-se pelo acúmulo de altos ní-
veis de açúcar no colmo e alto percentual de biomassa, tornando-se uma alternativa promis-
sora para geração de bioenergia. Além disso, utiliza basicamente os mesmos equipamentos 
do processamento da cana, da colheita à destilação, o que diminui a ociosidade das usinas na 
entressafra e aumenta a produção e a oferta do produto no mercado. Os estudos de diversida-
de genética são úteis para pesquisas relacionadas ao cultivo de sorgo sacarino, permitindo a 
compreensão da performance entre acessos, ajudando na definição de estratégias de identifi-
cação de genitores superiores para o desenvolvimento de novas cultivares. Para isto, dois expe-
rimentos foram instalados na época da safra de 2015/16 (novembro a abril) nos municípios de 
Sinop-MT e Passo Fundo-RS. Os experimentos foram compostos por 10 híbridos pré-comerciais 
de sorgo sacarino. As características avaliadas foram: produção de massa fresca, produção 
de matéria seca, produtividade de etanol, teor de sólidos solúveis (ºBRIX) e altura de plantas. 
A distância genética entre pares de genótipos foi calculada utilizando a distância generalizada 
de Mahalanobis () formando uma matriz de dissimilaridade para cada ambiente. Foi realizado 
um teste de correlação entre as matrizes e comparado pelo teste de Mantel baseado em 5000 
permutações e pelo teste “t” a 1% de probabilidade. Posteriormente, o método de otimização de 
Tocher foi utilizado para agrupar as cultivares com base no critério de que o intragrupo é menor 
do que as distâncias intergrupais. Todas as análises estatísticas foram realizadas utilizando o 
software Genes. Observou-se efeito significativo para fonte de variação genótipos para as variá-
veis massa fresca, etanol e florescimento, indicando que há diferença no comportamento entre 
híbridos para essas variáveis. Para os dois ambientes, essas mesmas variáveis foram significa-
tivas e também altura de plantas, demonstrando a influência do ambiente no comportamento 
dos híbridos. Foi observada a discordância entre as interações genótipos X ambientes, sendo 
que em Passo Fundo os genótipos mais divergentes foram os 8 e 4 (EXP2 e N31H2358) e os 
mais similares foram 10 e 9 (N31L5010 e N32J3252). Já em Sinop, os mais contrastantes foram 
os 7 e 6 (EXP1 e N31G2174) e os 6 e 4 (N31G2174 e N31H2358) os mais concordantes. Os cru-
zamentos entre os genótipos 8 e 4 (EXP2 e N31H2358), para Passo Fundo, e 10 e 9 (N31L5010 
e N32J3252), para Sinop, podem ser favoráveis, pois todos esses genótipos apresentam boas 
características agronômicas e tecnológicas.
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Para obtenção de melhores produtividade em milho, entre outras práticas e manejos, estão 
a escolha da densidade ideal e do arranjo espacial entre as plantas. A redução no espaçamento 
e a maior densidade de plantas têm demostrado aumento de produtividade superior a 20%. 
Objetivou-se com este trabalho avaliar o efeito da variação nos espaçamentos entrelinhas e da 
densidade populacional das plantas sobre caracteres agronômicos relacionados à produção 
de massa fresca. O experimento foi conduzido no município de Jaraguá – GO, no ano agrícola 
2017/2018, utilizando o híbrido de milho P3898 da DuPont Pionneer®. O delineamento expe-
rimental foi em blocos casualizados, em esquema fatorial 4x2. Os tratamentos consistiram em 
quatro densidades populacionais, 50.000, 60.000, 70.000 e 80.000 plantas por hectare, e dois 
espaçamentos entrelinhas, 0,45 e 0,80 metros. Adotou-se plantio convencional, sendo o manejo 
adotado de acordo com a necessidade da cultura e o recomendado para a região. Foram ava-
liadas as características produção de massa fresca, massa fresca das folhas, massa fresca do 
colmo, massa fresca da espiga e massa fresca do pendão. As médias foram comparadas pelo 
teste de Scott-Knott a 5% de significância. Observou-se que os caracteres agronômicos são 
influenciados sobretudo pela variação no arranjo entre as plantas. A redução no espaçamento 
não proporcionou maior produtividade, mas níveis maiores de densidade apresentaram maior 
produção de massa fresca. Observou-se ainda que houve decréscimo na produção de massa 
fresca do colmo e do pendão de 4,5 % e 34% no plantio menos adensado, que é compensado 
pelo incremento de 11% na produção de massa fresca das folhas, e de 8,5% na produção de 
massa fresca de espiga. 
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Magnaporthe oryzae é o agente causal da brusone, a doença de maior importância da cultu-
ra do arroz (Oryza sativa), com prejuízos anuais mundiais estimados em 70 bilhões de dólares. 
O uso de cultivares resistentes é a alternativa mais efetiva e econômica para controlar a doença 
e a seleção assistida por marcadores moleculares (SAM) aumenta a eficiência de seleção de 
genótipos que apresentam genes associados à resistência. Entretanto, alelos homoplásicos po-
dem inviabilizar o uso da SAM, levando à necessidade de identificar, antes da programação dos 
cruzamentos, genótipos com potenciais alelos homoplásicos. Assim, o objetivo deste trabalho 
foi avaliar a presença de potenciais alelos homoplásicos dos genes Pi1, Pi2 e Pi33 e dos QTLs 
q2G4 e q9G6 em linhagens elites do programa de melhoramento de arroz da Embrapa, a fim 
de utilizá-las em cruzamentos auxiliados por SAM visando resistência a M. oryzae. As análises 
foram realizadas com marcadores do tipo SSR (Simple Sequence Repeats) no laboratório de 
Biotecnologia da Embrapa Arroz e Feijão. O DNA genômico das plantas foi extraído por lise al-
calina e, para as reações de amplificação, foram utilizados primers marcados com fluorescência 
organizados em dois painéis multiplex: (i) marcadores RM1307 e RM13626, associados ao QTL 
q2G4; e RM242 e RM3533, associados a q9G6; e (ii) RM5926 e RMsPI1, associados ao gene 
Pi1; RM564 e RMs8, gene Pi2; e RM3507 e RM544, gene Pi33. Após as reações de amplificação, 
as amostras foram separadas por eletroforese capilar (ABI 3500xL Genetic Analyzer, Applied 
Biosystems) e genotipadas com o programa GeneMapper v.3.5 (Applied Biosystems). Para os 
QTLs, foram analisadas cinco linhagens e, para os genes, 17. Cada linhagem foi representa-
da por cinco plantas individuais. As cultivares Cirad 464Pi e Oryzica Llanos 5 foram utilizadas 
como controles positivos para os genes e para os QTLs, respectivamente. Foram identificados 
potenciais alelos homoplásicos a todos os genes e QTLs analisados. Ao todo 17% dos alelos 
encontrados eram homoplásicos aos genes e 30% aos QTLs. Das 17 linhagens genotipadas 
para os genes, dez apresentaram alelos homoplásicos a ao menos um dos marcadores e, para 
os QTLs, todas as cinco linhagens apresentaram alelos homoplásicos a ao menos um dos mar-
cadores. Para os genes, a maior frequência de alelos homoplásicos ocorreu nos marcadores 
associados a Pi2: RMs8 (7 linhagens) e RM564 (5); seguidos por RM544 (4) e RM3507 (1), asso-
ciados a Pi33; e RM5926 (1) e RMsPI1 (1), associados a Pi1. Para os QTLs, a maior frequência 
ocorreu nos marcadores associados a q9G6: RM3533 (4 linhagens) e RM242 (1); seguidos por 
RM1307 (1), associado a q2G4. Os resultados evidenciam a ocorrência de potenciais alelos 
homoplásicos a Pi1, Pi2, Pi33, q2G4 e q9G6 em linhagens elites, indicando a importância de 
análise prévia para seleção e decisão de cruzamentos.
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A disponibilização dos recursos genéticos para os melhoristas passa, principalmente, pela 
caracterização e avaliação agronômica dos acessos registrados nos bancos de germoplasma, 
pois através disso é possível descrever os diversos acessos de uma coleção de germoplasma, 
por meio de características de interesse. Assim, a partir de dados, e com o uso de metodolo-
gias genético-estatísticas, é possível analisar a diversidade genética dos diferentes acessos e 
avaliar seu potencial de uso em programas de melhoramento. O objetivo do trabalho foi avaliar 
a diversidade genética de cinco acessos de feijão-fava do BGFF-UFPI/CPCE, por meio de carac-
terísticas agronômicas. O experimento foi conduzido em uma área da Universidade Federal do 
Piauí do Campus Professora Cinobelina Elvas, em Bom Jesus-PI. A implantação do experimento 
ocorreu em agosto de 2018 e a condução foi finalizada em janeiro de 2019. Foram avaliados 
cinco acessos de feijão-fava, que foram distribuídos em blocos ao acaso, com quatro repeti-
ções e oito plantas por parcela. As características avaliadas foram LV (Largura da vagem), CV 
(Comprimento da vagem), EV (Espessura da vagem), NSV (Número de sementes por vagem), 
CS (Comprimento de semente), LS (Largura de semente), ES (Espessura de semente) e P100 
(Peso de 100 grãos). Os dados foram submetidos à análise multivariada e os acessos agrupa-
dos pelo método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis. Foi realizado, 
também, o estudo da importância relativa de caracteres pelo método de Singh, com o auxílio 
do software R. Mediante a análise de agrupamento, pelo método de otimização de Tocher, os 
acessos foram separados em dois grupos. No grupo 1 ficaram alocados os acessos CPCE 009, 
CPCE 012, CPCE 013 e CPCE 025, indicando que há uma maior similaridade entre os acessos 
e evidenciando uma base genética estreita. No grupo 2 o único acesso, CPCE 025, apresentou 
ser o mais divergente, este se caracteriza por apresentar menor média de NSV, CV e ES (1,56, 
45,75 e 3,80), respectivamente, em relação aos demais, evidenciando uma base genética mais 
distante. Em termos de contribuição relativa para a divergência genética, constatou-se que as 
características mais importantes quanto a discriminação dos genótipos foram: NSV (17,1%), CV 
(22,2%) e ES (33,5%). Conclui-se que nos acessos estudados de feijão-fava há variabilidade 
genética quanto as características avaliadas, o que possibilita selecionar plantas com elevado 
potencial para fins de melhoramento genético.
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Estudos de divergência são importantes tanto para conservação dos recursos genéticos 
quanto para orientação em programas de melhoramento. O escalonamento multidimensional 
não métrico (nMDS) é uma técnica que utiliza modelos de distância espacial para representar a 
proximidade entre indivíduos, enquanto o algorítmo de Gower permite a análise simultânea de 
fatores qualitativos e quantitativos. O objetivo desse trabalho foi estudar a dispersão fenotípica 
de progênies meios-irmãos utilizando o algorítmo de Gower e a técnica nMDS com base em 
caracteres qualitativos e quantitativos. O experimento foi instalado em março de 2017 na Fazen-
da Escola Alvorada do Gurguéia, localizada no município de Alvorada do Gurguéia, região su-
doeste do Estado do Piauí. Foram avaliadas progênies meios-irmãos de mogno africano (Khaya 
senegalensis) em delineamento de blocos casualizados, com 22 tratamentos (progênies ), com 
30 repetições e uma planta por parcela, totalizando 660 plantas. Os caracteres avaliados foram 
altura total das árvores (cm), diâmetro do colo (cm), clorofila A e B, presença de bifurcação, 
presença de galhos, tortuosidade da haste, estado fitossanitário e nutricional avaliado por esca-
la de notas. A análise dos dados foi realizada a nível de média de progênie para os caracteres 
quantitativos e utilizada a moda para os qualitativos. Foi construída uma matriz de distância 
entre as progênies com base nas variáveis quantitativas e qualitativas, utilizando o algorítmo 
de Gower, e posteriormente, estas foram representadas por meio do nMDS. O nível de ajuste 
do mapeamento nMDS foi calculado por meio do Stress de Kruskal, que indica como satisfa-
tório, Stress de até 20%. Todas as análises estatísticas foram realizadas utilizando o software 
R versão 3.4.3. Não houve variação entre as progênies para as características tortuosidade da 
haste, estado fitossanitário e nutricional, sendo estas, consideradas monomórficas. A partir da 
representação gráfica das progênies plotadas no plano bidimensional, foi possível observar 
uma dispersão dos dados, indicando que existe variabilidade. Sendo formado quatro grupos. 
A progênie 3 foi agrupada de forma individual, sendo esta consideradas a mais divergente, 
provavelmente devido as progênies serem de diferentes procedências, as demais, podem ser 
organizadas em três grupos geneticamente mais próximos. Grupo 1: progênies 10, 13 e 17; 
grupo 2: 1, 2, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 11, 12, 15, 18, 19, 20 e 21; grupo 3: 14, 16 e 22. A representação 
das progênies a partir do nMDS apresentou Stress de 14,07%, indicando boa ordenação e baixa 
distorção dos dados, sendo, portanto, eficiente para representar as distâncias entre as progê-
nies. Dessa forma, o algorítmo de Gower aplicado a dados qualitativos e quantitativos é eficiente 
para o agrupamento de objetos em que seu relacionamento não é conhecido, sendo eficiente 
para descrever semelhanças morfológicas entre as progênies.  
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A lagarta do cartucho destaca-se como praga-chave para a cultura do milho, assim programas de 
melhoramento genético explorando a seleção de populações com determinado nível de resistência 
surgem como alternativa para o desenvolvimento de cultivares resistentes. Nesse contexto, objetivou-
-se com este trabalho avaliar o mecanismo de resistência do tipo não preferência alimentar com e sem 
chance de escolha, de lagartas recém-eclodidas de Spodoptera frugiperda, por folhas de linhagens 
endogâmicas de milho, originadas de populações provenientes de híbridos comerciais, populações 
crioulas e populações semiexóticas, semeadas em campo. Os ensaios foram realizados em labora-
tório, em delineamento inteiramente casualizado, com 3 repetições. Foram coletadas folhas das 169 
linhagens, aos quarenta dias após a semeadura em campo, para obtenção de dois discos foliares de 
cada material, com o auxílio de um perfurador com área de 3,5 cm². Estes foram codificados de 1 a 
169 e pesados frescos, onde posteriormente um deles foi destinado à placa de Petri para consumo 
das lagartas recém-eclodidas de Spodoptera frugiperda e o outro encaminhado para secagem em 
estufa a 60ºC até atingir massa constante. Aplicou-se esta metodologia para ambos os testes, visto 
que no teste de não preferência alimentar com chance de escolha, os discos foliares foram dispostos 
de 5 em 5 em uma mesma placa de Petri (8,0 cm de diâmetro) em sistema de arena, liberando-se 8 
lagartas recém-eclodidas por repetição no centro da placa, enquanto que no teste sem chance de 
escolha cada material destinado a Placa de Petri foi individualizado, liberando 3 lagartas por placa. 
Após 24 horas, retirou-se os resquícios dos discos consumidos para serem encaminhados à estufa até 
peso constante. Determinou-se a área foliar consumida, que foram submetidas à análise de variância 
a nível de 5% de probabilidade e as médias foram comparadas pelo teste Scott-Knott. As linhagens 
que apresentaram menor área foliar consumida no teste com chance de escolha foram as codificadas 
por 17, 19, 27, 37, 47, 62, 67, 80, 100, 117, 150, 96, 101 e 18. Quando os materiais foram individuali-
zados para o consumo, pode ser observado que as linhagens menos consumidas foram as 4, 6, 21, 
23, 27, 28, 30, 42, 62, 65, 70, 77, 78, 82, 82, 86, 87, 88, 91, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, 100 e 137. Com 
base em tais resultados, evidencia-se que as linhagens que se mostraram mais resistentes nos dois 
testes foram em sua grande maioria oriundas de materiais crioulos, ainda que a resistência também 
tenha sido constatada em linhagens oriundas de híbridos comerciais. Deste modo, as características 
presentes nestes genótipos podem definir a interação inseto-planta de modo a comportar-se como 
estimulante ou repelente a preferência alimentar do inseto, fornecendo subsídios para programas de 
melhoramento genético e de manejo integrado de pragas.
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Na cultura do milho os danos causados pela lagarta do cartucho, chegam a reduzir cerca de 
55,6 % do rendimento dos grãos. Deste modo, apesar da grande variabilidade do germoplasma 
de milho no Brasil, a identificação de novas fontes de resistência é extremamente importante, 
possibilitando a introdução de novos genes na base genética de cultivares comerciais ou até 
mesmo a identificação de mecanismos ou genes resistentes não acessíveis anteriormente, atra-
vés do uso de novos genótipos. Assim, objetivou-se com este trabalho, avaliar o mecanismo de 
resistência do tipo antibiose em lagartas recém-eclodidas de Spodoptera frugiperda, alimenta-
das por folhas de 28 linhagens endogâmicas de milho, originadas de populações provenientes 
de híbridos comerciais, populações crioulas e populações semiexóticas. As linhagens de milho 
foram semeadas em vasos e cultivadas em casa de vegetação. O ensaio de antibiose foi ins-
talado em laboratório, utilizando-se o delineamento inteiramente ao acaso, onde as lagartas 
recém-eclodidas foram individualizadas em Placas de Petri revestidas com papel filtro umede-
cido, em 4 repetições para cada linhagem, considerando que cada lagarta correspondia a uma 
repetição. Estas foram alimentadas diariamente com 14 cm² de folhas coletadas de cada linha-
gem, as quais eram trocadas todos os dias, após a higienização das placas. Foram realizadas 
avaliações aos cinco, dez e quinze dias após a eclosão das lagartas e posterior alimentação, 
onde foram avaliados parâmetros de peso e comprimento das lagartas. Os dados foram sub-
metidos à análise de variância a nível de 5% de probabilidade e as médias foram comparadas 
pelo teste Scott-Knott. Aos 5 dias de alimentação, observou-se que as linhagens codificadas 
por 3, 13, 14, 22, 24, 17, 15, 8, 12 e 23 além de causarem uma alteração no peso de lagartas, 
também proporcionaram um menor comprimento. Aos dez dias de alimentação, verificou-se 
diferenças significativas apenas para biomassa, no entanto, as médias observadas pelo teste 
Scott-Knott evidenciaram um mesmo comportamento em todos os tratamentos. As linhagens 17 
e 23 proporcionaram menores pesos e menores comprimentos às lagartas alimentadas durante 
quinze dias. Segundo a origem de cada linhagem avaliada, constatou-se que as linhagens que 
causaram efeito sobre o desenvolvimento de S. frugiperda, pertenciam em sua maioria, ao gru-
po de origem 2B587 e RVCERC, de procedência de híbridos comerciais. Desta maneira, estes 
materiais tendem a contribuir com a seleção de plantas e aumentar a eficiência em programas 
de melhoramento genético com vistas á obtenção de variedades resistentes. 
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A demanda mundial por combustíveis de fontes renováveis tem se expandido rapidamen-
te nos últimos anos devido à preocupação com a redução do volume de emissões de gases 
causadores do efeito estufa e incertezas a respeito da disponibilidade futura de recursos não 
renováveis têm despertado grande interesse no mundo pelos biocombustíveis. Nesse contexto, 
o sorgo sacarino apresenta-se como alternativa promissora para complementação no forneci-
mento de matéria-prima para indústria sucroalcooleira. Este trabalho teve por objetivo estimar a 
diversidade genética através dos marcadores moleculares Sequência Simples Repetida (SSR). 
Amostras de folhas dos 20 híbridos de sorgo sacarino foram coletadas para a extração de DNA 
genômico, realizada pelo método CTAB segundo o protocolo de Doyle e Doyle. Para as aná-
lises moleculares foram utilizados 20 primers SSR, desenvolvidos para a cultura do sorgo. As 
amplificações foram realizadas em termociclador, sendo as condições de amplificação testadas 
para cada primer. O registro de dados moleculares foi feitos a partir das bandas polimórficas 
detectadas entre os cultivares em gel de agarose. Assim, foi gerada uma matriz de dissimilari-
dade pelo complemento do índice ponderado e o agrupamento pelo método UPGMA. Dos 20 
primers avaliados, apenas 10 foram polimórficos (50%), com um total de 11 alelos polimórficos. 
Os genótipos menos similares foram N31H2358 E N31G2091, EXP4 e EXP4 e EXP1 e EXP5 com 
zero e os mais dissimilares os N31I2365 com o Exp7, N31L5010 com Exp10, com 0.363. Ob-
servou-se a formação de três grupos, sendo que o genótipo N31L5010 forma sozinho o grupo 
G1, os genótipos EXP12, N31I2365, N31H2358 e N31G2091 formam o grupo G2 e o restante o 
grupo G3. O coeficiente de correlação cofenética (CCC) foi de 0,791 indicando uma boa preci-
são no agrupamento. Os genótipos avaliados apresentaram estreita base genética entre eles.
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A linhagem de tomateiro (Solanum lycopersicum) ‘Hawaii 7996’ é a fonte com mais amplo 
espectro de resistência à murcha bacteriana, se mostrando efetiva contra a maioria dos isolados 
de Ralstonia solanacearum e R. pseudosolanacearum. O objetivo desse trabalho foi analisar a 
quebra de resistência de tomateiro ‘Hawaii 7996’ causada por isolados atípicos de R. solana-
cearum através da expressão diferencial e temporal de transcritos obtidos via RNASeq. Plantas 
de ‘Hawaii 7996’ (aos 30 dias após semeio) foram inoculadas com os isolados de R. solana-
cearum RS 488 e CRMRs223 (capazes de quebrar a resistência desta fonte) e com o isolado 
R. solanacearum RS 489 (avirulento em ‘Hawaii 7996’). O RNA foi extraído com o protocolo TRI 
Reagent (Sigma), a partir do mix de raízes e caules de plantas inoculadas às 24 e 96 horas pós-
-inoculação (hpi). Plantas mock-não inoculadas foram coletadas no tempo 0 hpi, constituindo 
o tratamento controle. RNA foi analisado em NanoDrop® e Agilent 2100 Bioanalyzer. As três re-
petições biológicas de cada tratamento foram independentemente agrupadas em sete livrarias, 
as quais foram etiquetadas e sequenciadas (via 100 bp paired-end sequencing technology) na 
Plataforma Illumina HiSeq 2000 do Centro de Genômica Funcional da ESALQ–USP. A montagem 
do transcritoma foi realizada separadamente para cada livraria, utilizando como referência o 
genoma de tomateiro versão SL3.0, no software SeqMan NGen. A identificação funcional dos 
transcritos diferencialmente expressos (DEGs) foi realizada no Blast2GO. A análise de DEGs 
quanto aos níveis de expressão e regulação foi realizada no software Array Star, através de 
Diagrama de Venn (2-fold change e sinal ≥ 5,0). Diferenças na expressão de transcritos foram 
observadas nas interações de ‘Hawaii 7996’ com os isolados virulentos e nas interações tempo 
x isolados. Foram identificados DEGs exclusivos das interações compatíveis ‘Hawaii 7996’–RS 
488 (24hpi = 567; 96hpi = 514) e de ‘Hawaii 7996’–CRMRs223 (24hpi = 498; 96hpi = 427) bem 
como DEGs comumente expressos nas plantas inoculadas com esses dois isolados virulentos 
(24hpi = 255; 96hpi = 346). Foram identificados oito e 62 genes concomitantemente down-re-
gulados, às 24 e 96 hpi; e 15 (24 hpi) e 36 (96 hpi) genes up-regulados pelos isolados RS 488 
e CRMRs223. Vinte genes (down = 7 e up = 13) foram expressos diferencialmente apenas 
por plantas inoculadas com o isolado RS 488 (24 e 96 hpi) e 19 genes (down = 7 e up = 12) 
exclusivamente pelo isolado CRMRs223, apresentando um padrão de expressão do tipo isola-
do-específico. Dessa forma, as diferenças na expressão e regulação de transcritos associados 
à quebra de resistência incitada por diferentes isolados de R. solanacearum indicaram que os 
DEGs envolvidos podem variar conforme a interação isolado x planta bem como nos diferentes 
períodos após a inoculação.
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Dentre as frutíferas nativas do Cerrado, o baruzeiro (Dipteyx alata Vog.) merece atenção 
especial pela elevada ocorrência no bioma em questão, destacando-se pela multiplicidade de 
usos. Para dar continuidade ao processo de domesticação desta espécie, faz-se necessária 
a utilização combinada de testes de progênies e procedências. A informação de procedência 
permite identificar a localização geográfica das populações que conservam maior variabilidade 
genética da espécie, enquanto que estudos a partir das progênies permitem a estimação de 
parâmetros genéticos, bem como informações relativas ao mérito dos candidatos à seleção. 
Isto posto, objetivou-se com este trabalho avaliar caracteres de crescimento e estimar parâme-
tros genéticos em um teste combinado de progênies e procedências de baruzeiro em estádio 
inicial. O experimento encontra-se instalado no Instituto Federal de Educação Ciência e Tec-
nologia Goiano - campus Rio Verde. Para isto, foram amostradas um total de 31 matrizes em 
quatro diferentes procedências do estado de Goiás, a saber: Bom Jardim de Goiás, Ipameri, 
Iporá e Urutaí. As progênies formadas a partir de sementes coletadas em árvores matrizes foram 
alocadas em um delineamento em blocos casualizados, com dez repetições e uma planta por 
parcela. Os caracteres avaliados foram altura de planta (cm) e diâmetro do caule (mm), ambos 
aos seis e 12 meses após o transplantio. A partir desses dados foram estimados, para cada in-
divíduo, taxas de crescimento para altura e diâmetro, através do cálculo de diferença de valores 
das mensurações entre as duas épocas de avaliação. A estimação dos parâmetros genéticos 
foi realizada pela metodologia REM/BLUP utilizando-se o software SELEGEM - REML/BLUP. As 
estimativas de herdabilidade no sentido restrito para os caracteres avaliados variaram de 0,005 
a 0,440 para taxa de crescimento de diâmetro e diâmetro do caule aos seis meses, respectiva-
mente. Os coeficientes de variação genética individual variaram de 3,396 a 35,020% para taxa 
de crescimento de diâmetro e taxa de crescimento de altura, respectivamente.  Indicando a 
existência de indivíduos superiores entre as progênies para o caractere taxa de crescimento de 
altura, existindo assim, a possibilidade de obter ganhos com a seleção. Os valores estimados 
poderão maximizar as possibilidades de progresso genético com seleção precoce de progê-
nies, se correlacionados aos dados de produção ou outra característica desejada, reduzindo o 
tempo e custos para se completar um ciclo de seleção.
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O feijão-fava (Phaseolus lunatus) é uma leguminosa que apresenta grande potencial produ-
tivo, e a caracterização morfológica dessa espécie fornece uma série de informações a respeito 
da variabilidade genética de cada acesso estudado, possibilitando a identificação dos genó-
tipos. Com isso, objetivou-se caracterizar vegetativamente nove acessos de feijão-fava com 
base nos descritores para Phaseolus lunatus do Internacional Plant Genetic Resources Institute 
(PGRI). O trabalho foi realizado na área experimental da Universidade Federal do Piauí, Campus 
Professora Cinobelina Elvas. O delineamento experimental utilizado foi em blocos casualizados, 
com nove acessos de feijão-fava e quatro repetições. As características morfológicas avaliadas 
nas plantas foram: cor dos cotilédones (CC); cor do hipocótilo (CH); pigmentação do caule 
principal (PCP); cor da nervura das folhas primárias (CNFP); antocianina das folhas (AF); cor da 
folha: intensidade da cor verde (CF); pilosidade da folha: densidade (PF); ramificação-indeter-
minados (RI) e comprimento a base do hipocótilo à primeira folha expandida (CHF). Os dados 
quantitativos foram submetidos à análise de variância e as médias comparadas pelo teste de 
Tukey a 1% de probabilidade e para as variáveis qualitativas foi utilizada estatística descritiva. De 
acordo com a caracterização das plântulas e plantas, CC e CH, em todos os acessos de feijão-
-fava, apresentaram a cor verde. A PCP no acesso CPCE 012 apresentou pigmentação quase 
total e os demais acessos, não apresentaram pigmentação. Todos os acessos exibiram CNFP 
na cor verde. Os descritores apontaram que em todos os acessos a antocianina estava ausente. 
Em relação a cor da folha (intensidade da cor verde), os acessos CPCE 012 e CPCE 020 apre-
sentaram verde pálido, e os demais, verde intermédio. A PF foi unânime entre os acessos, que 
mostraram ser ligeiramente pubescentes. Os acessos CPCE 009 e CPCE 016 possuíam dois 
ou três caules principais a começar nos primeiros nós, e os demais mostraram-se densamente 
ramificados. Pela comparação das médias observou-se diferença significativa (p≤0,01) para a 
característica CHF, em que os acessos CPCE 005 e 020 apresentaram maior comprimento des-
de a base do hipocótilo até a primeira folha expandida (6,60 e 6,32, respectivamente) quando 
comparados aos acessos CPCE 016 e 024 (5,23 e 5,17, respectivamente). As características 
PCP, CF, RI, e CHF são mais relevantes no que diz respeito à identificação de genótipos de 
feijão-fava, com perspectiva no avanço de melhoramento genético da espécie, já que apresen-
taram divergências entre os acessos. 

Palavras-chave: Phaseolus lunatus; caracterização morfológica; melhoramento genético.
Agradecimentos: Universidade Federal do Piauí- UFPI

mailto:cibele.vilarindo@outlook.com


- 47- 

ESTIMATIVA DE PARÂMETROS GENÉTICOS EM 
CULTIVARES DE MARACUJÁ-AZEDO NO SUDOESTE 

GOIANO: UMA ABORDAGEM BIOMÉTRICA E FISIOLÓGICA.

Valdere Martins dos Santos1*; Francisca Rodrigues da Silva Santos2; Daniele de Cássia Viera de 
Sousa2; Daniel Victor Gonçalves Santos3; Helen Cristine Silva Cruvinel3;  

Fernando Higino de Lima e Silva4

1 Doutorando em Ciências Agrárias - Agronomia. Instituto Federal Goiano. Rio Verde-GO, Brasil. *valderemartins25@hotmail.com
2 Mestrandas em Ciências Agrárias - Agronomia. Instituto Federal Goiano. Rio Verde-GO, Brasil.
3 Graduandos em Agronomia. Instituto Federal Goiano. Rio Verde-GO, Brasil.
4 Professor no Instituto Federal Goiano - Câmpus Rio Verde-GO, Brasil.

O Brasil é considerado o maior produtor e exportador mundial de maracujá-azedo, e seu cul-
tivo justifica-se pelo rápido retorno econômico, com a receita distribuída em vários meses do ano 
durante a safra. No entanto, o manejo inadequado e o baixo número de cultivares recomendadas 
e com boas características agronômicas levam a rendimentos aquém do potencial para a cultura. 
Neste sentido, estudos que incorporem na caracterização de cultivares variáveis agronômicas e 
fisiológicas são inexistentes para a cultura do maracujazeiro-azedo. Isto posto, este trabalho teve 
como objetivo estimar parâmetros genéticos para variáveis agronômicas e fisiológicas em cultivares 
de maracujá-azedo no município de Rio Verde-Goiás. O ensaio foi conduzido em área experimental 
do Setor de Fruticultura do Instituto Federal Goiano, Câmpus de Rio Verde. Foram avaliadas cinco 
cultivares de maracujá-azedo (os híbridos BRS Sol do Cerrado, BRS Gigante Amarelo, BRS Rubi 
do Cerrado e SCS 437 Catarina; e a variedade de polinização aberta UENF Rio Dourado). O deli-
neamento estatístico utilizado foi em blocos ao acaso, com três repetições e parcela experimental 
constituída de três plantas. As características avaliadas foram massa do fruto (MF); diâmetro lateral 
do fruto (DLF); diâmetro transversal do fruto (DTF); espessura da casca (EC); massa de polpa (MP); 
massa da casca (MC); taxa de transpiração (E); condutância estomática (Gs) e taxa fotossintética 
(A). Foram estimados os seguintes parâmetros: Vf: variância fenotípica individual; Va: variância am-
biental; Vg: variância genotípica; h2

mf: herdabilidade média, CVgi%: coeficiente de variação genotípica 
e Razão CVg/CVe. As análises genético-estatísticas foram realizadas por meio do software Genes. As 
estimativas de variância genotípica oscilaram entre 0,003 a 506,884. As estimativas de herdabilidade 
média das famílias oscilaram entre 11,25 a 90,84% para as variáveis agronômicas massa de polpa 
(MP) e diâmetro lateral do fruto (DLF), respectivamente; e entre 58,91 a 96,81% para as variáveis 
fisiológicas taxa de transpiração (E) e taxa fotossintética (A), respectivamente. Os valores elevados 
para este parâmetro indicam que a maior parte da variação fenotípica observada é devido a cau-
sas genéticas, o que é de interesse para estudos com essa finalidade.  O Coeficiente de variação 
genotípico (CVgi%), variou de 4,59% para a variável massa de polpa (MP) a 16,50% de condutância 
estomática (Gs), indicando, assim, a existência de variabilidade genética entre os genótipos anali-
sados. Para a Razão CVg/CVe, os valores variaram de 0,20 para a variável massa de polpa (MP) a 
3,18 para a variável taxa fotossintética (A). Esses resultados são importantes, pois quanto maior os 
valores do coeficiente de variação genético, maior é a variabilidade decorrente de fatores genéticos 
entre os genótipos. As estimativas dos parâmetros genéticos para as variáveis agronômicas e fisio-
lógicas revelaram a possibilidade de sucesso na caracterização de materiais genéticos superiores 
de maracujá-azedo para a região em apreço. 
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Passiflora maliformis, é uma espécie silvestre no Brasil e em outros países das Américas 
do Sul e Central. Também conhecida como maracujá-maçã, maracujá-cabaça, maracujá-osso, 
apresenta grande potencial para consumo ao natural, fabricação de sucos, geleias e doces. 
Diante desse potencial, a Embrapa vem desenvolvendo ações de conservação, caracterização 
e melhoramento genético dessa espécie. Um importante passo para o desenvolvimento de um 
sistema de produção e domesticação dessa espécie no Brasil é a seleção de cultivares adap-
tadas, que permitam boa produtividade e apresentem adequadas características de qualidade 
de frutos. E para o estabelecimento de um cultivar no mercado é necessário o desenvolvimento 
da logística produtiva de sementes e mudas. Neste trabalho, objetivou-se avaliar a produção de 
mudas de matrizes selecionadas de P. maliformis a partir do enraizamento de estacas. O estudo 
foi desenvolvido na Embrapa Cerrados, utilizando o Delineamento Inteiramente Casualizado 
com nove tratamentos e três repetições. Cada parcela foi composta de seis estacas. Foram 
selecionadas nove matrizes (MS1, MS2, MS3, MS4, MS5, MS6, MS7, MS8 e MS9) com base 
na produtividade e características físicas e químicas de frutos. As matrizes foram clonadas, por 
meio de estacas dos ramos medianos, com comprimento aproximado de 15 cm e três gemas. 
As estacas foram colocadas para enraizar em tubetes com capacidade de 290 cm³, preenchidos 
com substrato Bioplant®. Após 40 dias, foram avaliadas a porcentagem de estacas vivas e es-
tacas com folhas. Os dados foram submetidos a análise de variância e as médias comparadas 
pelo teste de Duncan a 5%. Houve efeito significativo dos genótipos para as variáveis estacas 
vivas e estacas com folhas, indicando que os genótipos selecionados apresentam variabilidade. 
Todas as matrizes apresentaram acima de 50% de estacas vivas, demostrando a facilidade de 
enraizamento dessa espécie. De acordo com os resultados, as matrizes da espécie avaliada 
têm grande potencial para serem propagadas vegetativamente, sendo uma alternativa à propa-
gação por sementes.
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A análise de componentes principais (ACP) é uma técnica de análise multivariada que pode 
ser usada para analisar inter-relações entre um grande número de variáveis, que permite con-
densar a informação contida em várias variáveis em um conjunto menor, de forma representati-
va, sem perder informação sobre os dados. O trabalho, com intuito de selecionar os melhores 
genótipos de híbridos duplos quanto a características relacionadas à produção de grãos uti-
lizou esta análise para auxiliar na tomada de decisão. O experimento foi conduzido na safra 
de 2018/2019 na área experimental da Universidade Federal de Goiás (UFG) em Goiânia-GO. 
Foram utilizados 29 híbridos duplos obtidos pelo programa de melhoramento da UFG, em que 
se avaliou componentes de produção como comprimento de espiga (CE), diâmetro de espiga 
(DE), diâmetro de sabugo (DS), comprimento de grãos (CG), peso de grãos (PG), peso hecto-
litro (PH) e produção (PROD). As análises estatísticas foram realizadas utilizando o programa 
Genes. Conforme os resultados de ACP, três componentes principais foram capazes de explicar 
mais de 85% da variabilidade, tendo a seguinte participação: 50,02 (CP1), 23,06 (CP2) e 12,42 
(CP3), os mesmos apresentaram autovalores maiores que um (3,50 , 1,61 e 0,86 respectiva-
mente). A variável DE foi a que mais influenciou o primeiro componente principal, já PH teve 
um peso maior no segundo e terceiro componentes principais, apresentando vetor contrario do 
CP1, assim como acontece com DE e o CP2. Portanto os três CP resumem a variância amostral 
do conjunto de dados podendo então selecionar genótipos de maior peso hectolitro e com 
diâmetro de espigas maiores. 
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O arroz (Oryza sativa L.) é o alimento básico da população mundial. A produtividade da cul-
tura em todos os sistemas de cultivo é afetada pela brusone (Magnaporthe oryzae). O objetivo 
do trabalho foi obter fontes de resistência à brusone foliar por meio da cultura de tecidos. A in-
dução de calos e a regeneração de plantas ocorreu a partir de panículas imaturas de plantas F1 

do cruzamento Metica-1 x Cica-8. A frequência de indução de calos e a regeneração de plantas 
verdes e albinas foi de 40, 20 e 5%, respectivamente. Foram obtidas 51 plantas R1, as quais 
foram avaliadas para peso de 100 grãos e número de perfilhos e panículas por planta. Plantas 
R2 foram inoculadas em casa de vegetação com patótipos diferenciadores. O patotipo IB-1 
(BRM16185) infecta somente Metica-1 e IB-45(BRM15571) somente Cica-8. Para cada patótipo 
foram utilizadas 800 plantas. No sétimo dia após a inoculação foi realizada a avaliação da seve-
ridade da brusone foliar utilizando uma escala de notas variando de 0 a 9. A severidade também 
foi avaliada em 50 somaclones da geração R2 com cada genitor e os respectivos patótipos (Me-
tica-1/IB-1 e Cica-8/IB-45). Neste ensaio foram realizadas quatro avaliações de severidade com 
intervalos de 48 horas para obter a Área Abaixo da Curva de Progresso da Doença (AACPD). 
Os dados foram submetidos ao teste T no programa SPSS. Houve variabilidade para número 
de perfilhos (1 a 12) e panículas (1 a 14) por planta R1; para peso de 100 grãos das sementes 
R2 (1,99 a 3,23g). Todas sementes R1 e R2 foram do tipo agulhinha. De um total de 800 plantas 
inoculadas com a raça IB-45, 644 plantas foram resistentes e 156 foram suscetíveis. Para a 
raça IB-1 foram obtidas 664 plantas resistentes e 136 suscetíveis, indicando que em relação à 
resistência à brusone foliar há uma indução de variação genética nas gerações iniciais. Houve 
diferença significativa na severidade da brusone entre os genitores e os somaclones. Metica-1 
e Cica-8 apresentaram severidade média de 32,96% e 34,24%, respectivamente. Já para os 
somaclones, a severidade média foi de 3,36% e 7,59% para os patótipos IB-1 e IB-45, respec-
tivamente. A AACPD na cultivar Metica-1 foi de 56,76 em contraste com 6,22 nos somaclones 
inoculados com a raça IB-1. Enquanto na cultivar Cica-8 a AACPD foi de 66,83 em contraste 
com 12,1 nos somaclones inoculados com IB-45. Somaclones que apresentaram reação de 
resistência aos patótipos foram posteriormente selecionados para avanço de geração. Os resul-
tados demonstram que foi possível obter fontes de resistência à brusone foliar para patótipos 
frequentes em condições de campo, que  serão  exploradas pelo programa de melhoramento. 
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Este trabalho teve como objetivo, determinar o potencial agronômico de quatro acessos de 
P. edulis silvestres, sendo dois acessos (A1 e A2) do “Grupo Amarelo” provenientes, respectiva-
mente, de Oliveira, MG (Bioma Cerrado, coletado em Latossolo Vermelho Amarelo) e Búzios, RJ 
(Bioma Mata Atlântica, coletado em solo Podzólico Vermelho Amarelo) e dois acessos ( A3 e A4) 
do “Grupo Roxo” provenientes respectivamente, de Ouro Preto, MG (Bioma Cerrado, coletado 
em  Cambissolo Háplico Perférrico ou Canga) e Cachoeira Paulista, SP (Bioma Mata Atlântica, 
coletado em solo Latossolo Vermelho Amarelo). O Experimento foi implantado em campo, na 
Embrapa Cerrados, em agosto de 2015, em espaldeiras verticais de 1,80 metros em altura e 
espaçamento de 2,5 m x 2,5 m, com irrigação por gotejamento, em blocos ao acaso com quatro 
repetições de três plantas úteis por repetição. As avaliações foram efetuadas de janeiro a maio 
de 2016, pela determinação do número e peso de frutos por planta, (ºBrix, severidade da bacte-
riose (Xanthomonas campestris pv. Passiflorae) nas folhas, da virose (CABMV) e da antracnose 
(Colletotrichum gloeosporioides). As maiores produtividades foram obtidas para os acessos A1 
(131,6 frutos/planta) seguidas pelos acessos A3 (105,25 frutos/planta) e A2 (103,8 frutos/planta). 
O acesso A4 (roxo) produziu 50,6 fruto/planta. O peso em gramas dos frutos foi de 27,7; 34,9; 
36,6; e 37,6; respectivamente para o A3, A1, A2 e A4. O teor de sólidos solúveis totais variou de 
10,6 (A1) a 12,8ºBrix (A3). O A4 foi altamente susceptível a bacteriose, ao passo que o A3 e A1 
foram resistentes. Quanto à virose, o A4 e o A1 foram os mais resistentes. Quanto à antracnose 
do fruto, o A4 foi o mais susceptível.
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Os índices de seleção são ferramentas eficientes nos programas de melhoramento genético 
do milho, pois permitem a combinação de múltiplos caracteres de interesse para o melhorista 
em uma única estimativa, facilitando a seleção. O objetivo deste estudo foi comparar a eficiên-
cia de dois índices de seleção mediante as estimativas de ganhos genéticos em caracteres de 
interesse agronômico em uma população de milho no terceiro ciclo de seleção recorrente. O 
experimento foi realizado na área experimental da Escola de Agronomia da Universidade Fede-
ral de Goiás, onde foram avaliadas 180 progênies de meios-irmãos da população CRE-02 que 
apresenta potencial para resistência ao complexo de enfezamento. Utilizou-se delineamento de 
blocos casualizados com três repetições e as variáveis analisadas foram florescimento mas-
culino (FM) e feminino (FF), intervalo de florescimento (IF), altura de plantas (AP) e de espigas 
(AE), posição relativa das espigas (PRE), prolificidade (PROL), diâmetro (DE) e comprimento de 
espigas (CE), diâmetro do sabugo (DS), número de grãos por fileira (NGF), número de fileiras 
por espiga (NF), comprimento de grão (CG), peso de quatro espigas (P4E), peso de grãos de 
quatro espigas (PG4E), peso de espigas (PE), peso de grãos (PG) e peso de 100 grãos (P100). 
Foram utilizados os índices de Mulamba & Mock (IMM) e de Smith & Hazel (ISH), considerando 
uma intensidade de seleção de 20%. Não houve concordância nas progênies selecionadas 
pelos índices. O ISH apresentou ganhos favoráveis apenas para os caracteres ACQB (-2,71%), 
PE (14,05%) e PG (9,43%). Para os caracteres FM, FF, IF, AP, AE e PRE, o ISH não foi eficiente, 
já que selecionou progênies no sentido indesejável pelo melhorista, ou seja, para aumentar a 
altura da planta e o número de dias para o florescimento. Já o IMM apresentou ganhos favoráveis 
para FF (-0,38%), FM (-0,25%), IF (-0,52%), PE (6,15%) e PG (4,70%). Embora o índice IMM tenha 
proporcionado ganhos favoráveis para diminuir o tempo de florescimento e, consequentemen-
te, selecionar plantas com ciclo mais curto, o índice ISH apresentou ganhos expressivamente 
superiores para PG e PE, que são os caracteres de maior interesse para o melhorista. Assim, 
conclui-se que o ISH é o mais eficiente na seleção das progênies a serem recombinadas da 
população CRE-02.
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Em termos globais, o arroz (Oryza sativa L.) é um dos cereais que possui importância tanto 
social, quanto econômica. O Estado do Tocantins é o terceiro maior produtor de arroz do Brasil, 
com uma produção de 619 mil toneladas de arroz em casca em uma área cultivada de 130 mil 
hectares estimada, na safra 2016/2017. O cultivo do arroz nesse estado é realizado na época 
das chuvas quando ocorrem elevadas temperaturas e umidade relativa do ar. Com isso pode 
ocorrer a geminação do grão na panícula, de algumas cultivares ocasionando perdas na qua-
lidade do produto colhido. O objetivo deste trabalho foi avaliar a porcentagem de germinação 
de grãos em panículas de 21 genótipos (17 linhagens e quatro testemunhas, BRS Catiana, BRS 
Pampeira, BRS A702 CL e IRGA 424) componentes do Ensaio de VCU 2018/19 do programa de 
Melhoramento de Arroz da Embrapa. Foram realizadas cinco coletas espaçadas de sete dias 
uma da outra no ensaio de campo, a partir do estádio pastoso dos grãos das testemunhas pre-
coces, IRGA 424 e BRS A702 CL. O delineamento experimental utilizado foi de blocos ao acaso 
com quatro repetições e 21 tratamentos. A avaliação de germinação dos grãos foi conduzida 
em germinador de sementes a 29,5ºC e uma saturação de umidade de 95%, no Banco Ativo de 
Germoplasma de Arroz e Feijão. Cada parcela foi formada por uma placa de Petri com 50 grãos 
emergidos em água. Após sete dias foi realizada a contagem dos grãos germinados e calculado 
a percentagem de germinação. Os dados de germinação foram transformados para  e analisa-
dos utilizando-se o software Genes e as médias dos tratamentos testadas pelo teste de Tukey 
a 5% de probabilidade. A percentagem de germinação dos grãos na panícula aumentou de 0% 
na primeira coleta para 4% na quinta coleta (28 dias após a primeira coleta), onde observou-se 
as maiores percentagens de germinação. Dos genótipos avaliados, a linhagem AB161256-RH 
apresentou elevada percentagem de germinação dos grãos na panícula na quarta e quinta 
coleta, 7% e 22, respectivamente. Esta característica é extremamente negativa já que deprecia 
qualidade do produto colhido e um fator de eliminação da linhagem. Duas outras linhagens, 
AB161253-RH e AB181098-RH, apresentaram também percentagem de germinação dos grãos 
na quinta coleta de 7% e 6% respectivamente, superiores as demais. As outras linhagens apre-
sentaram percentagem de germinação dos grãos dentro dos limites aceitáveis, ≥ 5,5%.
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As áreas de produção comercial de teca (Tectona grandis) no Brasil estão em franca ex-
pansão. No entanto, a incidência doenças como a Murcha de Ceratocystis (causada por Cera-
tocystis fimbriata) tem aumentado ao longo dos anos, causando severas perdas volumétricas e 
de qualidade de madeira. O genoma parcial de um acesso de teca (Yasodha et al., 2018) bem 
como os transcritomas relacionados ao estresse hídrico (Rosero et al., 2011) e ao desenvol-
vimento vegetativo (Diningrat et al., 2015) foram recentemente disponibilizados. No entanto, 
não existem informações sobre o padrão de expressão gênica relacionada à infecção por pa-
tógenos. O estudo de transcritoma (através da técnica de RNAseq) pode gerar informações 
cruciais sobre os mecanismos de patogênese, tolerância e suscetibilidade a C. fimbriata. Um 
subconjunto de genes de T. grandis foi significativamente inibido e/ou induzido pela infecção 
por C. fimbriata, incluindo genes associados com funções biológicas da hospedeira em que os 
padrões anômalos de expressão explicam o quadro sintomatológico induzido pelo patógeno. 
Um variado repertório de genes com expressão diferencial foi identificado, principalmente nos 
primeiros estágios da infecção (três dias após a inoculação – DAI) para o clone tolerante B pos-
sivelmente controlado por um mecanismo de defesa rápida e mais intensa quando comparada 
com a resposta do clone A (suscetível). Este último apresentou um número três vezes maior 
de genes diferencialmente expressos em relação ao clone tolerante. No entanto, a reação do 
clone suscetível foi mais lenta e de menor intensidade, apresentando uma maior expressão em 
etapas posteriores da infecção (15 DAI). Esses resultados indicaram tanto uma inibição quanto 
uma ativação seletiva de genes da planta hospedeira durante o processo de infecção. Dentre 
os genes fortemente modulados por C. fimbriata estão aqueles envolvidos com o mecanismo de 
suscetibilidade/tolerância. Estes fatores representam potenciais genes alvos para edição gênica 
(uma ferramenta biotecnológica alternativa para o controle de doenças). Os genes identificados 
com expressão diferencial significativa entre os clones contrastantes (tolerante vs. suscetível) 
estão sendo validados através de qRT-PCR. 
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O jatobá, (Hymenaea courbaril L.) é uma frutífera presente no cerrado que possui grande 
valor econômico, com características adequadas para a recuperação de áreas degradadas, 
além de fornecer madeira de ótima qualidade. Apesar disso, as pesquisas com essa espécie 
nativas são escassas, principalmente quanto às informações técnicas e científicas sobre as ne-
cessidades fisiológicas que se torna um fator limitante na produção de mudas de qualidade com 
capacidade de desenvolvimento em campo. Deste modo, objetivou-se avaliar o índice de cloro-
fila (Chl), f﻿lavonoides (Flv), antocianinas (ant) e índice de balanço de nitrogênio (NBI) em função 
do tempo, em mudas de jatobá mantidas em solução nutritiva. O experimento foi conduzido em 
casa de vegetação do Instituto Federal Goiano – Campus Rio Verde, em cultivo hidropônico no 
delineamento de blocos ao acaso, com quatro repetições. Os tratamentos foram constituídos 
por 4 épocas de avalição aos (30; 60; 90 e 120 DAT). Cada parcela experimental consistiu de um 
vaso de 8 L de solução nutritiva contendo duas plantas. Durante o experimento, as plantas fo-
ram cultivadas em solução nutritiva que foi mantida sob aeração constante com ar comprimido. 
Foram determinadas através do medidor dualex (DUALEX v4.5, Force A, France), os índices de 
CHL, FLV, NBI e ANT, foram medidos na quarta folha. Foi realizada análise de regressão usando 
Sisvar e software Table curve 2D. Os índices avaliados foram significativamente influenciados 
pela idade da planta, tendo seguido modelo quadrático para todos os parâmetros. Para a variá-
vel clorofila, observou-se um aumento na sua concentração nas primeiras avaliações alcançado 
o valor máximo aos 90 DAT (Dias após o transplantio) com 33,51 µmol m2 deste pigmento, as 
clorofilas constituem indicador primordial do status fisiológico das plantas, sendo essenciais ao 
seu crescimento e adaptação,  Em relação ao teor de flavonoides que possuem propriedades 
antioxidantes e a sua função em plantas está relacionada à resposta a estresses, podendo va-
riar sua concentração nas folhas de 0 a 3,5. Pode-se observar que neste trabalho, o índice FLV 
aumentou em função do tempo, atingindo seu valor máximo de 1,87 aos 98 DAT. Outro aspecto 
fisiológico observado foi o balanço de nitrogênio (NBI), no qual os maiores valores foram encon-
trados quando as plantas de jatobá estavam com 30 DAP com valores de 19,94. Esse resultado 
é inversamente proporcional ao obtido pelos teores de flavonoides, pois à medida que diminuiu 
o teor de flavonoides, aumentou o balanço de nitrogênio da planta. Para os Teores de antociani-
nas os maiores valores foram encontrados quando as plantas de jatobá estavam com 120 DAT. 
Há acúmulo quadrático dos índices fisiológicos avaliados em mudas de jatobá com o tempo de 
cultivo. Os teores máximos de clorofila total e Índice de balanço de nitrogênio, ocorrem aos 90 
e 30 dias após o transplantio, respectivamente.

Palavras-chave: Dualex; solução nutritiva; flavonoides; produção de mudas.
Agradecimento: IF Goiano, CNPq e FAPEG.



- 56- 

POTENCIAL DE UMA POPULAÇÃO DE MILHO BRANCO 
PARA SELEÇÃO RECORRENTE

Lucas Silva Ferreira Guimarães1*; Ikio Aline Monteiro Watanabe2; Angelina Luzia Ciappina²; 
Luma Mariano Cascão²; Flávio Pereira dos Santos³; Edésio Fialho dos Reis4

1 Graduando em Agronomia. Universidade Federal de Goiás. Goiânia-GO, Brasil. *agro.lucasguimaraes@gmail.com
2 Mestrandas em Genética e Melhoramento de Plantas. Universidade Federal de Goiás. Goiânia-GO, Brasil. 
3 Doutorando em Genética e Melhoramento de Plantas. Universidade Federal de Goiás. Goiânia-GO, Brasil. 
4 Professor da Universidade Federal de Jataí. Jataí-GO, Brasil.

O milho branco é utilizado na alimentação humana na forma de canjica, farinha e amido. Ele 
se destaca como uma alternativa para pequenos produtores rurais, por apresentar um maior va-
lor comercial. Entretanto, há poucas cultivares de milho branco no mercado, sendo importante 
o desenvolvimento de cultivares desse tipo de milho com maior produtividade. Dentre os méto-
dos de melhoramento de milho, a seleção recorrente se destaca por possibilitar o aumento da 
frequência alélica da população por vários ciclos seletivos. Contudo, a seleção recorrente só é 
eficiente quando se utilizam populações que apresentam boas médias e variabilidade genética 
para as características de interesse. Assim, o objetivo do presente trabalho foi avaliar o potencial 
genético de uma população de milho branco para ser conduzida em esquema de seleção re-
corrente. O ensaio foi conduzido na área experimental da Escola de Agronomia da Universidade 
Federal de Goiás, em Goiânia-GO. Foram avaliadas 169 progênies de meios-irmãos (FMIs) de 
uma população de milho branco em delineamento látice triplo 13 x 13. Os caracteres avaliados 
foram florescimento masculino (FM) e feminino (FF), altura de plantas (AP) e de espigas (AE), 
comprimento de espigas (CE), diâmetro de espigas (DE), peso de espigas (PE) e produção de 
grãos (PG). Foram realizadas análise de variância para cada caráter e, posteriormente, estima-
dos os componentes de variância fenotípica (VF), genética (VG), genética aditiva (VA) e ambiental 
(VE), a herdabilidade em nível de média de progênies (h2), índice de variação (IV), e o ganho de 
seleção (GS%) considerando uma intensidade de seleção de 20%. As progênies apresentaram 
diferenças significativas (p < 0,01) para todos os caracteres, indicando presença de variabili-
dade genética. As estimativas de h2 variaram de 0,30 (CE) a 0,60 (AE). Já o IV variou de 0,42 
(DE) a 0,79 (AE). Valores de h2 mais próximo a unidade e de IV próximo ou superiores à unidade 
indicam melhor eficiência na seleção. As estimativas de GS% variaram de 1,71% (FF) a 9,45% 
(PG). Conclui-se que a população de milho branco apresenta potencial genético a ser explorado 
para todos os caracteres avaliados, sendo viável sua utilização em um programa de seleção 
recorrente para milho branco.
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O açafrão (Curcuma longa) é uma raiz tuberosa originária da Ásia e da Índia. Os benefícios 
e utilidades da cúrcuma são diversos, uma planta herbácea e perene, utilizada desde condi-
mento, na culinária, até como nutracêutico e fitoterápico. Suas flores brancas são similares 
com as de uma bromélia, mas a parte mais utilizada é sua raiz tuberosa, de onde se extrai 
a cúrcuma usada como tempero. Entre os benefícios da cúrcuma estão sua ação digestiva, 
propriedade inibidora de gases intestinais, ação antiinflamatória e cicatrizante, entre outros. A 
colheita do açafrão ocorre depois de 8 a 9 meses após o plantio, quando as folhas secam e 
os rizomas ficam prontos para serem colhidos. A cúrcuma é propagada vegetativamente, utili-
zando-se de seus rizomas. Objetivou-se, neste trabalho, avaliar o processo de enraizamento in 
vitro de explantes do rizoma micropropagados de açafrão utilizando-se os meios de cultivo se-
missólido e líquido. O experimento foi realizado no Laboratório de Biotecnologia do Instituto de 
Biociências da Universidade Federal do Mato Grosso (UFMT), Cuiabá, MT, Brasil. Os explantes 
foram desinfestados em soluções de hipoclorito de cálcio 2% e hipoclorito de sódio 1%, duran-
te 12 minutos, sendo, em seguida lavados cuidadosamente em água destilada autoclavada. 
Foram constituídos dois tratamentos sendo: meio líquido, sem a adição de agente gelificante 
e meio semissólido, gelificado com 9 g L-1 de ágar. O delineamento estatístico utilizado foi o 
inteiramente casualizado, sendo que cada tratamento foi constituído por 50 frascos, contendo 
cinco mudas/frasco. Após 30 dias, as plântulas foram retiradas dos frascos e foram avaliados 
os seguintes parâmetros: comprimento da maior raiz, número total de raízes, número total de 
folhas e altura da parte aérea. Foram avaliadas 40 plântulas por tratamento. Os resultados obti-
dos demonstraram que as plântulas avaliadas apresentaram melhor desenvolvimento horizontal 
do sistema radicular em meio semissólido, entretanto, o número de raízes foi maior em meio 
líquido. O diâmetro das raízes teve melhor desempenho em meio semissólido. Considerando 
os 30 dias de desenvolvimento dos explantes, o meio líquido favoreceu o crescimento vertical 
do sistema radicular. O número total de folhas por plântula foi maior, de modo geral, no meio 
líquido, enquanto que a altura das plântulas foi maior no meio semissólido. As condições de 
cultura, principalmente, o meio de cultura são decisivos para o sucesso da micropropagação in 
vitru do açafrão, sendo necessários para manter a divisão celular e a proliferação dos explantes.
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Em programas de melhoramento genético são utilizados índices de seleção visando à ob-
tenção de ganhos genéticos mais equilibrados entre múltiplos caracteres. A escolha do índice 
de seleção pode ser feita por meio da comparação da eficiência deles em selecionar genótipos 
que combinem melhor as características desejadas. O objetivo deste trabalho foi comparar a 
eficiência de dois índices de seleção mediante as estimativas de ganhos genéticos em carac-
teres de interesse agronômico em progênies de uma população de milho de primeiro ciclo de 
seleção recorrente. O experimento foi conduzido na área experimental da Universidade Federal 
de Jataí-GO, onde foram avaliadas 141 progênies de meios-irmãos da população CCR1 e três 
testemunhas em delineamento látice triplo 12 x 12, as parcelas foram de 4 metros, com espaça-
mento de 20 centímetros entre plantas e 0,90 metros entre linhas. Os caracteres avaliados foram 
florescimento masculino (FM) e feminino (FF), intervalo de florescimento (IF), altura de plantas 
(AP) e de espigas (AE), posição relativa das espigas (PRE), acamamento e quebramento de 
plantas (ACQ), prolificidade (PROL), diâmetro (DE) e comprimento de espigas (CE), peso de 
espigas (PE) e produtividade de grãos (PG). A seleção das progênies superiores foi feita pelo 
índice de Mulamba & Mock (IMM) e o índice de Smith & Hazel (ISH), sendo que a intensidade de 
seleção utilizada para os dois índices foi de 20%. A partir das progênies selecionadas pelos 
índices de seleção, foram estimados e comparados os ganhos genéticos (GS) em PG e demais 
caracteres agronômicos para verificação da eficiência de ambos. Houve concordância pelos 
índices na escolha das melhores progênies e, assim, ganhos genéticos semelhantes para a 
maioria dos caracteres. Para FM, FF, AP, AE e PROL foi possível selecionar pelo IMM, as progê-
nies com menor estatura, precoces, prolificas e com PG de 5,98 t ha-1, o que representou GS 
de 0,65 t ha-1 (12,84%). Para os componentes primários de produtividade, tais como DE e CE, 
o ISH teve maiores ganhos de seleção (1,84% e 1,26%, respectivamente). Para PG, a média das 
progênies selecionadas pelo ISH foi de 5,87 t ha-1, com GS de 0,56 t ha-1 (11,28%). O IMM obteve 
relativamente melhores resultados na seleção das progênies devido às estimativas de GS para 
maioria dos caracteres atenderem aos objetivos dos programas de melhoramento de milho. 
Assim pode ser indicado para seleção de progênies para recombinação na população CCR1, 
em busca de ganhos genéticos simultâneos para produção de grãos e outros caracteres de 
interesse agronômico.
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A Acacia mangium é uma espécie florestal utilizada comercialmente para produção de tani-
no, madeira, mel extra-floral e biomassa. Dado o seu caráter de usos múltiplos, esta leguminosa 
tem sido utilizada em sistemas agroflorestais, florestais, recuperação de áreas degradadas e, 
recentemente, em sistemas de integração lavoura-pecuária-floresta. Apesar da sua importância, 
trabalhos relacionados à seleção de genótipos superiores são quase inexistentes para popula-
ções conduzidas no bioma cerrado mato-grossense. Assim, o objetivo deste trabalho foi estimar 
ganhos genéticos para diâmetro a altura do peito (DAP) em uma floresta de Acacia mangium 
de quatro anos de idade localizada no campus Universitário do Araguaia, município de Barra 
do Garças/UFMT, no ano de 2019. Este ensaio foi constituído por bulk de 76 progênies sem 
identificação cujas matrizes promissoras para DAP encontravam-se em um plantio comercial 
do mesmo município. Das 832 mudas plantadas em 2015 somente 369 sobreviveram, e foram 
destas últimas que se obtiveram as medidas de DAP. A elevada taxa de mortalidade (42%) 
acumulada nos quatro anos de avaliação foi constatada logo após os períodos de seca e em 
árvores que apresentavam doenças como podridão do lenho. Essa baixa taxa de sobrevivência 
em campo (42%) se mostra como um fator importante na cultura da A. mangium, principalmente 
se for constatado a existência de variabilidade genética para este caráter. A média de DAP das 
progênies sobreviventes foi de 14,9 cm com desvio padrão de 4,9cm e coeficiente de variação 
de 33%. Os diferenciais de seleção simulados foram calculados diretamente em planilhas ele-
trônicas para seleção de 36 a 94 melhores indivíduos da população, correspondendo aos tama-
nhos efetivos iguais a 14,4 e 43,7 respectivamente. Os valores das herdabilidades individuais 
utilizados nesta simulação variou entre 0,06 a 0,25 proporcionando ganhos genéticos na ordem 
de 2% a 4% para o maior tamanho efetivo (Ne=43,7) e de 10 a 15% para o menor tamanho efe-
tivo (Ne=14,4). A expectativa é que a partir deste novo ciclo de seleção hajam ganhos reais no 
DAP médio por área de plantio pois, mesmo se não houvesse variabilidade genética para DAP 
nesta população, o que é altamente improvável, houve seleção para o caráter sobrevivência em 
campo além do DAP. 
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O fenótipo são as diferentes expressões de um dado caráter. Essas diferenças podem ser 
ambientais e/ou genéticas. O feijão-fava (Phaseolus lunatus L.) possui grande potencial no for-
necimento de proteína vegetal, tolera condições de estresse hídrico e calor. Com isso, o objetivo 
desse trabalho foi estimar a diversidade fenotípica entre acessos de feijão-fava com base em 
descritores morfológicos de plântulas e plantas. O experimento foi conduzido em área experi-
mental da Universidade Federal do Piauí em Bom Jesus-PI, onde foram avaliados nove acessos 
de Phaseolus lunatus (L.). Utilizou-se o delineamento em Blocos Casualizados, com quatro blo-
cos, onde cada parcela foi constituída de duas linhas com quatro plantas, espaçadas 1 x 1m. 
Os caracteres avaliados foram a cor do cotilédone (CC), cor do hipocótilo (CH), pigmentação do 
caule principal (PCP), cor da nervura das folhas primarias (CNPF), antocianina nas folhas (AF), 
cor da folha (CF), pilosidade das folhas (PF),  ramificação (RI), comprimento da base do hipo-
cótilo a primeira folha expandida (CHF) propostos pelo Internacional Plant Genetic Resources 
Institute. Os acessos foram agrupados utilizando os métodos de Tocher e UPGMA (Unweighted 
Pair Group Method using Arithmetic avarages), ambos com base na matriz de distância obtido 
pelo algoritmo de Gower. As analises foram realizadas utilizando o software R.  Os caracteres 
PCP, CF, RI e CHF não apresentaram variação entre os acessos, e, portanto, não foram utilizados 
no estudo de divergência. No método UPGMA houve formação de quatro grupos, onde o grupo 
I foi constituído apenas pelo acesso CPCE 020; o grupo II pelo acesso CPCE 012; grupo III pelos 
acessos CPCE 025, CPCE 024, CPCE 022, CPCE 005 e CPCE 013; o grupo IV constituído pelos 
acessos CPCE 009 e CPCE 016. No método de agrupamento de Tocher observou-se formação 
de apenas dois grupos, sendo o grupo I constituído pelos acessos CPCE 005, CEPCE 009, 
CPCE 013, CPCE 016, CPCE 022, CPCE 024 e CPCE 025; o grupo II pelos acessos CPCE012 
e CPCE 020. Comparando os resultados da formação dos grupos em ambos os métodos, ob-
servou-se que os acessos CPCE 020 e CPCE 012 formam um único grupo em Tocher, enquanto 
que, em UPGMA formam grupos separados. Houve incremento de CPCE 009, CPCE 016 no 
agrupamento de Tocher. O modelo UPGMA tornou possível observar maior divergência entre 
os acessos estudados. Essa divergência possibilita uso de combinações em programas de 
melhoramento, podendo obter variedades com boas respostas na produtividade em condições 
ambientais no sul do estado do Piauí. 
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Cerca de 72% dos plantios florestais brasileiros são constituídos pelo gênero Eucalyptus, 
cuja espécie mais plantada é E. urophylla, devido à sua plasticidade e adaptabilidade às mais 
diversas regiões do país, à resistência ao cancro do eucalipto e ao potencial de utilização da 
madeira. Dessa forma, o presente estudo avaliou 53 clones de diferentes procedências de E. 
urophylla em três regiões do estado de Goiás, objetivando observar o potencial de adaptação 
ao bioma cerrado. Em 2012, os plantios foram instalados nos municípios de Catalão, Luziânia 
e Corumbá de Goiás. Foi adotado o delineamento de blocos completos casualizados com 29 
repetições para cada clone, utilizando espaçamento de 3 x 3 metros. Cada parcela foi consti-
tuída por uma única árvore. Os clones de E. urophylla estavam em meio a outros 56 clones de 
outras espécies de eucalipto. A altura total (Ht) e o diâmetro a altura do peito (DAP) de todas as 
árvores foram mensuradas aos quatro anos, permitindo estimações de incremento médio anual 
com casca foi estimado (m³.ha-1.ano-1).  Os parâmetros genéticos e os valores genotípicos dos 
caracteres avaliados foram estimados por meio de modelos de efeitos mistos (REML/BLUP), 
com auxílio do software Selegen. Os resultados apontam, em geral, uma taxa de mortalidade 
abaixo de 5%. A média de IMA dos clones avaliados foi de 44,93 m³.ha-1.ano-1.  As maiores 
produtividades foram observadas nos clones BA7346 (58,56 m³.ha-1.ano-1), 3335, 3336, GG680 
e GG702, todos com IMA acima de 55,9 m³.ha-1.ano-1. As piores médias foram obtidas para os 
clones CLR429 e CLR410, com IMA inferior a 35,2 m³.ha-1.ano-1. Os valores para altura e DAP 
variaram entre 17,9 m a 21,4 m, e de 12,4 cm a 16 cm, respectivamente. Desta forma, os clones 
de E. urophylla apresentam variabilidade quanto a produtividade, tal fato pode ser explorado 
para fins de seleção dentro de programas de melhoramento. 
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As atividades conduzidas na matriz paisagística podem impactar diretamente sobre comuni-
dades presentes nos fragmentos, como as liquênicas. Baseando-se na hipótese de que a matriz 
agrícola, afeta a diversidade de comunidades liquênicas cortícolas em fragmentos de Cerrado, 
foi avaliada a existência de efeito de borda sobre esta diversidade em dois fragmentos de Cer-
rado do Sudoeste Goiano, estando localizados no município de Rio Verde e Caiapônia, Goiás. 
Foram selecionados fragmentos de cerrado sentido restrito, com histórico de serem margeados 
por agricultura intensiva por mais de 10 anos corridos, tendo essa margem, pelo menos 500 m 
de extensão, em linha reta, depois da borda do fragmento. Em cada fragmento foram avaliadas 
100 árvores que estavam localizadas em uma área central e 100 árvores localizadas na borda 
do fragmento. Foram coletados dados para árvores que a 30 cm do solo, tiverem circunferência 
maior do que 10 cm, sendo feita a quantificação e classificação dos líquens (crostoso, folioso 
e fruticoso) e a análise de cobertura de líquens no córtex das árvores, estimada visualmente 
dentro de três sets de 10 cm × 15 cm localizados em três alturas (0-50 cm, 51-150 cm, 151-200 
cm) do tronco. Além disso, foi avaliado o pH das cascas, visto que o mesmo pode interferir na 
presença de líquens. O número de líquens, independentemente da classificação, nos dois frag-
mentos analisados, foi sempre maior no centro do que na borda. No caso de líquens fruticosos, 
na borda dos dois fragmentos não foi amostrada nenhuma espécie. O percentual de cobertura 
de líquens nas árvores, para os dois fragmentos e nas três alturas, também foi sempre maior 
no centro do que na borda. Para o fragmento 1, os valores médios de cobertura nas três alturas 
de tronco avaliadas foram respectivamente 18,54%, 23,70% e 28,00%, para a borda e 56,59%, 
62,87% e 72,62%, para o centro. Para o fragmento 2 os valores dessa cobertura para borda 
foram respectivamente, 22,80%, 22,72% e 22,90% e para o centro, 47,71%, 57,09% e 57,38%. A 
análise de pH não encontrou diferenças estatísticas entre borda e centro. Conclui-se que as 
comunidades liquênicas têm sensibilidade à borda do fragmento, podendo esta sensibilidade 
estar relacionadas à dispersão de defensivos agrícolas da matriz, para o fragmento. Assim, a 
diversidade de líquens, bem como a cobertura dos troncos é sempre maior no centro que na 
borda dos fragmentos.
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A pimenta pertence ao gênero Capsicum, é de origem das Américas e encontrada nos dias 
atuais em todo mundo. O conhecimento da diversidade genética permite melhor organização 
dos recursos genéticos e a utilização da variabilidade disponível principalmente em programas 
de melhoramento. O objetivo deste trabalho foi identificar a existência de diversidade entre os 
acessos de quatro espécies C. annuum, C. chinenses, C. frutescens, C. baccatum, pertencentes 
ao Banco de Germoplasma da Escola de Agronomia, por meio de descritores morfoagronômi-
cos. O experimento foi conduzido na Horta da EA/UFG, foram utilizados 49 acessos em deli-
neamento blocos casualizados com três repetições. Para cada acesso utilizou-se quatro plantas 
espaçadas de 0,6 m em canteiros de 1x40 metros de comprimento coberto por mulching. Os 
acessos foram caracterizados com base em 5 descritores morfoagronômicos qualitativos e sete 
quantitativos dos frutos. Os caracteres avaliados foram: cor de fruto (CF), formato do fruto (FF), 
textura do fruto (TF), cor da semente (CS), superfície da semente (SS), comprimento do fruto 
(CP), largura do fruto (LP), espessura do pericarpo (EP), número de lócus (NL), peso de frutos 
(PF), produtividade (PROD) e produção por planta (PP). A divergência genética foi obtida por 
técnicas multivariadas, que se baseiam em estimar a similaridade genética entre os indivíduos 
pelo algoritmo de Gower, obtendo-se uma matriz de dissimilaridade. Posteriormente realizou-se 
a análise de agrupamento pelo método UPGMA. O valor do coeficiente de correlação cofe-
nética foi de 0,76. O ponto de corte no dendrograma foi na distância de 0,75 formando cinco 
grupos, variando de um acesso a 23 acessos por grupo. O acesso mais divergente é SI01 (sem 
identificação), pois ficou isolado no grupo 4, seguido pelos os acessos UFGCC3 (Capsicum 
chinenses) e UFGC4 (Capsicum chinenses), ambos isolados no grupo 5. Os resultados mos-
tram a presença de diversidade inter e intraespecífica para o gênero Capsicum em relação aos 
descritores estudados, o que permite a escolha de acessos contratantes para formação de 
populações para melhoramento genético da pimenta. 
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O milho é considerado alimento fundamental na dieta animal, sendo a gramínea mais utiliza-
da na produção de silagem. Isto se deve ao seu alto valor energético e versatilidade, podendo 
ser utilizado na forma de grãos em regime concentrado ou silagem como volumoso, além da 
alta produção de massa verde, facilidade de fermentação dentro do silo e boa aceitação pelos 
animais. Entretanto, para a obtenção de uma silagem de qualidade, o uso de cultivares com 
boas características bromatológicas é essencial, as quais nem sempre são avaliadas e dis-
ponibilizadas para o produtor. O objetivo deste trabalho foi avaliar o desempenho de híbridos 
comerciais de milho quanto a produção e qualidade de silagem. Foram avaliados 21 híbridos 
de milho recomendados para a produção de silagem na região Centro-Oeste. O experimento foi 
conduzido na Escola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás (UFG) em Goiânia-GO, 
na safra 2017/18 em dois experimentos, utilizando a densidade convencional recomendada 
para a cultura (55.000 plantas ha-1) e adensado (110.000 plantas ha-1). O delineamento expe-
rimental utilizado foi em blocos ao acaso com 3 repetições, e parcelas de 1 linha de 4 metros 
com 20 plantas. Os híbridos foram avaliados para altura de planta (AP), altura de inserção da 
primeira espiga (AIE), peso de 4 espigas (PE), peso de 100 grãos (PG), acidez (pH), massa seca 
(MS), material mineral (MM), matéria orgânica (MO), proteína bruta (PB), produção de matéria 
verde (PMV) e produção de matéria seca (PMS).  Foram observadas diferenças significativas (p 
< 0,05) entre os híbridos para a maioria dos caracteres, indicando variabilidade genética entre 
os genótipos. Os híbridos não apresentaram diferença significativa para os caracteres pH, MS, 
MM e MO, provavelmente devido à baixa magnitude das medidas desses caracteres. Nenhum 
híbrido apresentou performance desejada para todos os caracteres, evidenciando a carência do 
mercado quanto a materiais superiores para silagem. Entretanto, foi possível identificar híbridos 
com características de interesse que podem ser combinados e incorporados ao programa de 
melhoramento de milho da UFG. Os híbridos apresentaram maiores médias de AP, AIE e pH no 
plantio com densidade convencional, e maiores médias de PE, PG, PB, PMV e PMS no plantio 
adensado, indicando que o aumento da densidade de plantio pode ser uma boa alternativa para 
produção de silagem de milho. Os híbridos AG 1051, AS 1596 e DKB 390 se destacaram para a 
maioria dos caracteres avaliados, e possuem potencial para compor a população base de um 
programa de melhoramento de milho para silagem. 
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A identificação de genótipos que reúnam características superiores pelos programas de 
melhoramento de milho não é fácil, pois os caracteres podem estar correlacionados no sentido 
indesejado pelo melhorista. Uma alternativa para o estudo de múltiplos caracteres é a Análise 
de Componentes Principais (PCA), que visa agrupar a informação dos vários caracteres em um 
conjunto menor de variáveis, denominadas componentes principais, com perda mínima de in-
formação. Objetivou-se nesse trabalho estudar os caracteres relacionados à produção de grãos 
em híbridos de milho utilizando a Análise de Componentes Principais (PCA). O experimento foi 
conduzido na área experimental da Escola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás em 
Goiânia-GO, onde foram avaliados 26 híbridos simples ou duplos de milho em delineamento 
de blocos casualizados com três repetições. Foram avaliados os seguintes componentes de 
produção: diâmetro de espigas (DE), comprimento de espigas (CE), diâmetro de sabugos (DS), 
comprimento de grãos (CG), peso de espigas (PE), produção de grãos (PG) e densidade de 
grãos ou peso hectolitro (PH). Os dados foram submetidos à Análise de Componentes Princi-
pais com auxílio do programa estatístico Genes. O primeiro componente principal (PC1) expli-
cou 50,2% da variância dos dados, e o segundo componente (PC2) explicou 20,6%, totalizando 
em 70,9% da variância contida nas variáveis originais. A variável PE foi a que mais influenciou o 
PC1, e a variável DS foi a que mais influenciou o PC2. Os caracteres DE e DS foram os únicos 
que apresentaram correlação alta e positiva (r =0,84). Por meio da PCA foi possível inferir que 
os caracteres CG, CE, PE e DE contribuíram pouco na discriminação dos genótipos. Assim, a 
avaliação desses caracteres nesse conjunto de híbridos pode ser excluída, agilizando as próxi-
mas etapas e diminuindo os custos do programa de melhoramento.
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No melhoramento de plantas, frequentemente são avaliados inúmeros caracteres de inte-
resse para o melhorista. Entretanto, no momento da seleção, nem sempre os genótipos apre-
sentam a performance desejada para todos os caracteres, dificultando a seleção. Dessa forma, 
o estudo da relação entre os caracteres de interesse agronômicos pode gerar informações que 
auxiliem os melhoristas durante a seleção. A Análise de Componentes Principais (PCA) é um 
método estatístico multivariado em que um conjunto maior de variáveis altamente correlacio-
nadas são reduzidas em um número menor de variáveis transformadas independentes entre 
si, com a menor perda possível de variação dos dados. O objetivo deste trabalho foi estudar a 
relação entre os caracteres agronômicos avaliados na planta de milho, a partir da abordagem 
da análise de componentes principais. O experimento foi conduzido na área experimental da 
Escola de Agronomia da UFG, Goiânia-GO, semeado em outubro de 2018, utilizando o delinea-
mento experimental em blocos casualizados (DBC) em que cada parcela foi constituída por uma 
linha de 4 metros com o espaçamento de 0,9 m entre linhas e 0,2 m entre plantas, possuía blo-
cos de três repetições, totalizando 55.555 plantas por hectare, o experimento foi composto por 
vinte e um híbridos simples e duplos de milho, em que foram avaliados os seguintes caracteres 
agronômicos: altura de espiga (AE), altura de planta (AP), posição relativa das espigas (AE/
AP), florescimento feminino (FF), florescimento masculino (FM), intervalo de florescimento (IF), 
prolificidade (PROL), acamamento e quebramento (ACQ,%), stay green (ST). A análise de com-
ponentes principais indicou que nesse ambiente/período, os caracteres que mais influenciaram 
na planta foram altura de espiga e intervalo de florescimento, sendo responsáveis por mais de 
50% da variação das características observadas nas plantas. Assim, é possível separar grupos 
a partir desses componentes principais para seleção de indivíduos superiores.
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O arroz está na base da alimentação da população brasileira, o que torna necessário o de-
senvolvimento de novas cultivares que possuam características agronômicas desejáveis para 
atender a demanda por esse cereal. O objetivo do trabalho foi avaliar linhagens de arroz de 
terras altas nos ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU) do programa de melhoramento ge-
nético para agricultura familiar do estado de Goiás. Foi avaliado no ano agrícola 2017/2018 o 
desempenho de 18 linhagens promissoras e duas cultivares em quatro locais (Goiânia, Santo 
Antônio, Anápolis e Porangatu). Foram avaliados os seguintes caracteres: florescimento, pro-
dução de grãos e altura de plantas. O delineamento experimental empregado foi o bloco ao 
acaso com três repetições, cada parcela constituída por quatro linhas de quatro metros com 
espaçamento de 0,45m entre linhas. Realizou-se análise de variância individual e conjunta dos 
caracteres avaliados e o teste de agrupamento de médias de Scott & Knott. A análise de variân-
cia conjunta mostrou que para os caracteres altura de planta e produção de grãos, os efeitos de 
local, genótipo e genótipo x local foram significativos. Para florescimento apenas os efeitos de 
local e genótipo foram estatisticamente significativos. Interações de genótipos com ambientes 
significativas indicam que houve resposta diferencial dos genótipos nos vários ambientes e o 
efeito de genótipo mostra que existe variabilidade genética. Para produção de grãos foi possível 
selecionar oito linhagens, entre estas, cinco apresentaram ciclo precoce e sete altura média, 
semelhantes à BRSGO Serra Dourada, que é considerada uma referência para ciclo e porte no 
programa de melhoramento de arroz da UFG.
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A produtividade de grãos é o principal caráter avaliado pelos melhoristas de milho. Entretan-
to, possui controle genético complexo, dificultando a seleção de genótipos superiores. Assim, 
recomenda-se a avaliação de caracteres de controle genético mais simples e que sejam correla-
cionados com a produção de grãos. O objetivo do trabalho foi caracterizar híbridos de milho para 
componentes de produção de grãos. O experimento foi conduzido na área experimental da Es-
cola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás, em Goiânia-GO. Utilizou-se o delineamen-
to experimental de blocos casualizados (DBC) com três repetições. Cada parcela foi constituída 
por uma linha de 4 m com espaçamento de 0,80 m entre linhas e 0,20 m entre plantas. Foram 
avaliados 26 tratamentos, sendo 15 híbridos duplos de milho, seus respectivos parentais (seis 
híbridos simples), e cinco testemunhas. Os caracteres analisados foram diâmetro de espigas 
(DE), comprimento de espigas (CE), diâmetro de sabugos (DS), comprimento de grãos (CG), 
peso de espigas (PE), produção de grãos (PG, kg.ha-1) e peso hectolitro (PH). As variáveis fo-
ram submetidas à análise de variância e teste de média de Scott-Knott a 5% de probabilidade 
com auxílio do programa estatístico R. Os genótipos apresentaram diferenças significativas para 
quase todos os caracteres, exceto para DE, DS e CG. O coeficiente de variação (CV %) oscilou 
de 5,32% (PH) a 16,03% (PROD), indicando boa precisão experimental. Os híbridos G10 e G17 
sobressaíram mostrando alta eficiência para CE, PE, PROD e PH, ou seja, para todas as carac-
terísticas em que as médias dos materiais se diferiram. Os tratamentos C3x17, T5, G3, C17x20 e 
C1x3 foram destaque no CE, PROD e PH. De forma geral, a testemunha T19 apresentou a menor 
média para as características apresentadas, indicando que os cruzamentos realizados possuem 
potencial comercial. A preferência por híbridos duplos confere maior variabilidade genética, o 
que é importante para a condução do programa de melhoramento genético, porém, menor uni-
formidade quanto à produção; todavia, os híbridos simples (genitores) apresentam custos mais 
altos, o que pode inviabilizar sua utilização, principalmente para pequenos produtores. 
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O milho é a cultura cerealífera de maior volume de produção no mundo. As cultivares de mi-
lho utilizadas são subdivididas em dois grupos, híbridos (híbridos simples, duplos e triplos) e as 
variedades. Essa subdivisão está diretamente relacionada à tecnologia implantada na utilização 
de cada tipo de semente, logo, tem-se impacto direto no custo de produção. Os híbridos simples 
apresentam maior produtividade quando comparados aos híbridos duplos, pois apresentam 
maior expressão da heterose, porém o custo de produção de um híbrido simples também é 
maior. O objetivo desse trabalho foi avaliar os componentes de produção de híbridos duplos 
obtidos por meio de cruzamentos de híbridos simples comerciais O estudo foi realizado na 
safra 2018/2019, na área experimental da Universidade Federal de Goiás, em Goiânia. Foram 
estudados 29 genótipos, sendo 25 híbridos duplos e quatro testemunhas. Os híbridos duplos 
foram obtidos por meio de cruzamentos entre híbridos simples de grãos “dentado” com 
híbridos de grãos do tipo “duro”. O experimento foi conduzido em blocos casualizados (DBC) 
com três repetições e parcelas de uma linha de cinco metros. Os caracteres avaliados foram: 
Comprimento de espiga (CE); diâmetro de espiga (DE); diâmetro de sabugo (DS); comprimento 
de grão (CG); peso de espiga (PE); peso do hectolitro (PH) e produtividade (PROD). As análises 
de variância e de correlação fenotípica foram efetuadas no programa Genes. Os graus de 
liberdade de tratamento foram desdobrados em efeito de híbridos, testemunhas e testemunhas 
versus híbridos e foi realizado o teste de agrupamento de Scott-Knott para comparação entre 
as médias. Em relação às correlações, apenas o caráter PE correlacionou-se significativamente 
com o PROD, correlação positiva e alta (r=0,99). Já os caracteres CE e DE possuem correlação 
forte e negativa com PH. Foram observadas diferenças significativas entre as testemunhas e os 
híbridos experimentais somente para a variável PH. Já em relação aos híbridos duplos experi-
mentais houve diferença significativa a 1% para as variáveis DE, PE, PH e PROD e a 5% para 
CG. Em relação ao teste de media, não foram verificadas diferenças significativas em apenas 
três caracteres (CE, DS e CG). Os genótipos H823, H810 e H2123 são genótipos potenciais para 
uso em programas de melhoramento.
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O milho tem grande importância na alimentação animal, sendo a cultura mais utilizada para 
confecção de silagens. Existem diversos híbridos sendo comercializados, visando atender a de-
manda nacional. Grande parte destes híbridos são de dupla aptidão ou destinados apenas para 
a produção de grãos, o que gera uma deficiência no mercado por híbridos de milho voltados 
apenas para silagem. Torna-se interessante o desenvolvimento de híbridos com boa qualidade 
nutricional, alta produtividade e potencial para o adensamento. Desta forma, o objetivo deste 
trabalho foi selecionar, a partir de caracteres agronômicos e bromatológicos, os híbridos com 
as características de interesse para silagem em duas densidades de plantio. Vinte e um híbridos 
comerciais de milho, recomendados para a região Centro-Oeste foram avaliados na Escola de 
Agronomia da Universidade Federal de Goiás (UFG), Goiânia-GO, na safra 2017/18. Foram con-
duzidos dois experimentos utilizando as densidades de plantio de 55.500 plantas.ha-1, recomen-
dada para o cultivo no Brasil, e 110.000 plantas.ha-1. O delineamento experimental foi em blocos 
ao acaso com 3 repetições e parcelas de 1 linha de 4 metros, com 20 plantas espaçadas a 0,20 
m. O espaçamento entre linhas foi de 0,90 m para a densidade recomendada e 0,45 m para o 
experimento adensado. Os caracteres avaliados foram: altura de planta (AP); altura da primeira 
espiga (AE); número de fileiras na espiga (NFE); número de grãos por fileira (NGF); diâmetro de 
espiga (DE); comprimento de espiga (CE); peso de 4 espigas (PE); peso de 100 grãos (PG); ma-
téria orgânica (MO); proteína bruta (PB), produtividade matéria verde (PMV) e produtividade de 
matéria seca (PMS). Para classificação e seleção foi feito teste de Scott-Knott à 5% de significân-
cia e empregado o método dos níveis independentes de eliminação, tendo como nível mínimo 
a média geral para cada variável. Os híbridos apresentaram diferenças significativas para todos 
os caracteres, exceto para MO. O aumento da densidade resultou em redução das dimensões 
da espiga e aumento no tamanho das plantas, entretanto garantiu maior produção por hectare. 
Para o experimento com a densidade recomendada, os híbridos selecionados foram AS 1596, 
DKB 310, SHS 7990, P4285. Para o plantio adensado, foram selecionados os híbridos DKB 390 
e AG 1051. Os híbridos selecionados se mostram promissores para serem utilizados no proces-
so de ensilagem, visando obter resultados nutritivos e de produção mais satisfatórios. 
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A qualidade da fibra do algodoeiro (Gossypium hirsutum) é medida através de diversos 
caracteres com controle genético distintos, o que pode dificultar na escolha do melhor método 
de condução das populações segregantes. O objetivo deste trabalho foi avaliar a viabilidade da 
utilização dos métodos bulk e retrocruzamento na condução de progênies de algodoeiro para o 
aumento da qualidade de fibra. O experimento foi conduzido em área experimental da Embrapa 
Arroz e Feijão, em Santo Antônio de Goiás-GO, utilizando o delineamento látice simples 12 x 
12. Foram utilizadas progênies oriundas do cruzamento entre os genitores BRS 336, cultivar 
convencional e com fibra de alta qualidade, e DP 164 B2RF, cultivar transgênica e de fibra mé-
dia. Amostras das fibras de progênies F5:6 conduzidas pelo método bulk, e de progênies F3:4RC3 
conduzidas por retrocruzamento foram avaliadas para os caracteres comprimento (C), matu-
ridade (MAT), uniformidade (U), micronaire (MIC), alongamento (ELG), índice de fibras curtas 
(FC), resistência (R), grau de amarelecimento (b) e reflectância (Rd), utilizando o aparelho HVI, 
além da porcentagem de fibra (PF). Com essas estimativas, foram calculados o índice de con-
sistência de fiação (SCI) para as progênies conduzidas por bulk, e o índice de fiabilidade (CSP) 
para as progênies conduzidas por retrocruzamento. Ambos métodos originaram progênies que 
atendem as exigências industriais, sendo superiores para PF (> 40%), C (> 30 mm) e R (> 
31 gf/tex). O valor de SCI estimado para as progênies obtidas por bulk foi de 151,86, superior 
ao mínimo exigido pelo mercado. A estimativa do CSP obtida para as progênies provenien-
tes do retrocruzamento foi de 2340,76, e também atendeu a margem exigida pela indústria. 
Comparando os dois métodos, a população conduzida por retrocruzamento apresentou melhor 
performance que a conduzida por bulk para os caracteres PF, C, R e MIC. Conclui-se que a 
média das progênies F5:6 conduzidas pelo método bulk, e das progênies F3:4RC3 conduzidas 
por retrocruzamento atendem as necessidades da indústria têxtil para os caracteres avaliados, 
indicando a presença de genótipos de bom potencial comercial nas populações. Estes estão 
mais concentrados nas progênies conduzidas por retrocruzamento, provavelmente em função 
do genitor recorrente BRS366.
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Nos últimos anos, a cultura do milho apresentou perda significativa de produtividade devido 
ao complexo de enfezamentos. A utilização de populações base que apresentem tolerância a 
essa doença associada à características agronômicas desejáveis é imprescindível para o su-
cesso do programa de melhoramento. Uma forma de selecionar genótipos que apresentem de 
forma equilibrada as múltiplas características desejadas agronomicamente é utilizando índices 
de seleção. Este trabalho teve como objetivo predizer e comparar os ganhos genéticos em 
caracteres de interesse agronômico de três índices de seleção em uma população de milho 
com potencial para tolerância ao complexo de enfezamento. Foram avaliadas 160 progênies 
de meios-irmãos da população CRE-01 (composto potencialmente tolerante ao enfezamento), 
no terceiro ciclo de seleção recorrente, em delineamento de blocos casualizados (DBC) com 
três repetições.  O experimento foi conduzido na área experimental da Universidade Federal de 
Goiás, Goiânia-GO, sendo a parcela experimental constituída de uma linha de 4 metros com 20 
plantas. As progênies foram avaliadas para: florescimento feminino (FF), altura de planta (AP), 
acamamento e quebramento de plantas (ACQB), peso de espiga (PE) e produtividade de grãos 
(PG). Os índices de seleção utilizados foram o Índice de Smith & Hazel (ISH), Índice de Mulamba 
& Mock (IMM) e Índice Z (IZ), aplicados com uma intensidade de seleção de 20%, totalizando a 
seleção de 31 progênies. Os ganhos percentuais preditos para o IZ, IMM e ISH permitiram a ob-
tenção de ganhos positivos para todos os caracteres avaliados, exceto ACQB. Este resultado 
é desejável visto que ACQB afeta negativamente a produção. O IZ e o ISH apresentaram com-
portamento semelhante em relação aos ganhos percentuais preditos, tendo coincidência em 
algumas progênies selecionadas (r = 0,71). Para os caracteres PE e PG que são os de maior 
interesse em um programa de melhoramento de milho, maiores ganhos foram obtidos utilizan-
do o ISH, de 40,35% e 40,05%, respectivamente. Portanto, o Índice de Smith & Hazel é o mais 
indicado para realização da seleção simultânea, apresentado melhor distribuição dos ganhos 
entre os caracteres e também em produtividade de grãos. 
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A seleção de genótipos superiores nos programas de melhoramento de milho é realizada 
com base em inúmeros caracteres, tendo como prioridade a produção de grãos. O objetivo des-
te estudo foi caracterizar híbridos duplos de milho provenientes do cruzamento entre híbridos 
simples de grupos heteróticos distintos para caracteres da planta com interesse agronômico. O 
experimento foi conduzido na primeira safra de 2018/2019, na área experimental da Escola de 
Agronomia da Universidade Federal de Goiás, em Goiânia-GO. Foram avaliados 29 genótipos, 
sendo 25 híbridos duplos e quatro testemunhas. Os híbridos duplos foram obtidos por meio de 
um dialelo parcial entre seis híbridos simples de grãos tipo “dentado” e cinco híbridos simples 
de grãos tipo “flint”. Utilizou-se o delineamento em blocos casualizados (DBC) com 3 repeti-
ções, sendo as parcelas constituídas de uma linha de 4 m, totalizando 20 plantas. Os caracteres 
avaliados foram: florescimento masculino (FM) e feminino (FF), intervalo entre florescimentos 
(IF), altura de plantas (AP), altura de espiga (AE), posição relativa da espiga (PRE), acamamento 
e quebramento de plantas (ACQ) e prolificidade (PROL). Os dados foram submetidos análise de 
componentes principais (PCA). Os dois primeiros componentes principais explicaram 49,67% 
da variância total dos dados. Para o primeiro componente principal (CP1), as variáveis que con-
tribuíram mais para a variação dos dados foram AE e PRE. O segundo Componente Principal 
(CP2) explicou 20,28% da variabilidade dos dados e os valores mais altos foram obtidos com 
as variáveis FF e FM. Assim, as variáveis de maior importância foram AE, PRE, FF e FM, para as 
quais o melhorista deve concentrar maiores esforços. 
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A Toona ciliata M. Roem var. australis, popularmente conhecida como cedro australiano 
é uma espécie que se destaca pela beleza e alta durabilidade de sua madeira destinada aos 
mais diversos usos. Contudo, apesar do potencial econômico, ainda são escassos os estudos 
genéticos que buscam matrizes de elevada produtividade e adaptadas às diferentes condições 
edafoclimáticas brasileiras. Assim, a implantação de testes de progênies com o intuito de esti-
mar parâmetros genéticos é essencial para diminuir o tempo demandado para completar um 
ciclo de seleção e maximizar o ganho genético. O presente trabalho buscou detectar a presença 
de variabilidade genética e estimar parâmetros genéticos de um teste de progênies de cedro 
australiano na idade de oito anos. O experimento foi implantado no delineamento experimental 
de blocos completos casualizados, com três repetições e 16 plantas por parcela. As progênies 
foram avaliadas quanto ao diâmetro à altura do peito (DAP) e altura (ALT) na idade de oito anos 
e posteriormente foi obtido o volume utilizando o fator de forma obtido a partir de uma cubagem 
rigorosa de 200 árvores do teste. Os parâmetros genéticos e a predição dos valores genotípicos 
foram estimados pelo método REML/BLUP por meio do software Selegen para o caráter volume.  
A estimativa de herdabilidade individual no sentido restrito foi de baixa magnitude (0,15), o que 
pode estar atrelado a competição entre plantas que se expressa em idades mais avançadas, 
acentuando dessa forma os efeitos ambientais. Ressalta-se também que é comum encontrar 
valores mais baixos de herdabilidade para o caráter volume em plantas perenes, devido aos 
possíveis erros envolvidos na mensuração. O coeficiente de variação relativa (1,34) foi superior 
a 1,0, indicando que a variação genética supera a ambiental, fato desejável no processo de se-
leção. O coeficiente de variação genética individual que quantifica a magnitude da variação ge-
nética existente entre indivíduos, apresentou estimativas maiores (40,67%) do que o coeficiente 
de variação genotípica entre progênies (20,33%) o que indica que a seleção entre e dentro das 
famílias possibilita maiores ganhos do que somente a seleção entre famílias. Diante do exposto, 
conclui-se que existe variabilidade genética e potencial para seleção de genótipos superiores 
em cedro australiano.
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O aumento da população mundial demanda uma maior produção de alimentos. A agri-
cultura intensiva somada às mudanças climáticas resulta no surgimento de novas raças de 
patógenos e nas intensificações de estresses bióticos e abióticos nas lavouras. O milho (Zea 
mays) é uma gramínea de relevância social e econômica, sendo consumido e cultivado em dife-
rentes partes do mundo, principalmente devido às suas qualidades nutricionais. Para a safra de 
2018/2019, o USDA prevê uma produção mundial de milho de aproximadamente, 1.13 bilhões 
de toneladas, o que evidencia sua importância no cenário agrícola. A agricultura busca estraté-
gias mais sustentáveis constantemente e o uso de microrganismos promotores de crescimento 
(PGPMs; inglês) vem sendo pesquisado nas últimas décadas. Os PGPMs, a exemplo de algu-
mas bactérias e fungos, são capazes de aumentar a resistência da planta contra patógenos e 
promover o seu crescimento. Este estudo teve como objetivo quantificar os efeitos dos PGPMs 
por meio de Rizobactérias Burkholderia pyrrocinia (BRM-32113) e Bacillus sp (BRM-32110), e o 
fungo Trichoderma asperellum, na promoção de crescimento e supressão da doença fusariose. 
Os experimentos foram conduzidos em casa de vegetação na Embrapa Arroz e Feijão, em San-
to Antônio do Goiás, Goiás. As sementes de milho (MC-20) foram microbiolizadas e semeadas 
em vasos metálicos. As plântulas foram regadas com suspensão de PGPMs aos sete dias após 
o plantio (DAP). O delineamento experimental utilizado foi o inteiramente ao acaso com quatro 
repetições para cada tratamento. Diferenças significativas foram observadas para comprimento 
da parte aérea das plantas tratadas com Rizobactérias e pool de T. esperellum. As plantas tra-
tadas com Bacillus sp. (BRM-32110) foram diferentes em relação ao controle, e apresentaram 
médias estatisticamente iguais com Burkholderia pyrrocinia (BRM-32113). Foi observado no 
pool de Trichoderma aesperellum, que houve um aumento de biomassa de milho. Os resulta-
dos mostraram que os PGPMs foram capazes de reduzir a lesão nas plantas inoculadas com 
o fungo patogênico F. verticillioides, causador da podridão no milho. Os isolados BRM-32110 e 
BRM-32113 diminuíram as lesões acometidas por F.verticillioides em 47,5% e 54,1%, respecti-
vamente, demonstrando que as Rizobactérias não estavam inativas, e que ambos os isolados 
se mostram eficazes quanto à supressão da doença. Diante da possibilidade de perdas de 
produção no campo, bem como do uso indiscriminado de produtos químicos na agricultura, a 
eficiência dos PGPMs na redução da severidade das lesões causadas por F. verticillioides, em 
milho pode indicar o uso potencial desses organismos como biopesticidas.
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No cultivo de milho, geralmente se utilizam híbridos simples, duplos ou triplos, que se dife-
rem quanto à produtividade, uniformidade e custo. Esses híbridos podem, ainda, ser combina-
dos para obtenção de novas populações que serão fonte de genótipos para os programas de 
melhoramento. O objetivo deste trabalho foi caracterizar diferentes populações de milho pro-
venientes do cruzamento de diferentes tipos de híbridos comerciais, para diversos caracteres 
de interesse agronômico. O experimento foi conduzido na área experimental da Universidade 
Federal de Goiás em Goiânia-GO. Foram avaliadas 90 populações de milho em delineamento 
látice triplo 6 x 6, originadas do cruzamento entre híbridos simples (HSxHS), entre híbridos sim-
ples e duplos (HSxHD), entre híbridos simples e triplos (HSxHT) e entre híbridos triplos e duplos 
(HTxHD). Os caracteres avaliados foram altura de plantas (AP) e de espigas (AE), stay green 
(SG), acamamento e quebramento de plantas (AQ), peso de espiga (PE), comprimento de espi-
ga (CE), produção de grãos (PG), prolificidade (PR) e comprimento de grãos (CG). Procedeu-se 
análise de variância para cada caractere e, de posse das médias ajustadas, foi realizado o teste 
de Scott-Knott para agrupamento das médias. Foram observadas diferenças significativas entre 
as populações apenas para AP e AE, em que as combinações HSxHS, HSxHD e HSxHT obtive-
ram menores médias, indicando é possível obter genótipos com menor AP e AE a partir dessas 
populações. Para os demais caracteres, embora não haja diferença significativa entre as popu-
lações, foram observadas médias satisfatórias para o padrão comercial. Assim, as populações 
obtidas pelo Programa de Melhoramento de Milho da UFG têm potencial para geração de novos 
genótipos de interesse agronômico. 
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A avaliação dos caracteres de planta é fundamental, uma vez que são variáveis que estão 
ligadas aos componentes de produção da planta, e esses dados auxiliam na condução e 
seleção de genótipos nos programas de melhoramento. Além disso, o uso de híbridos alia alta 
heterose ao custo-benefício para sua produção. Portanto, o objetivo deste trabalho é avaliar ca-
racteres de planta em híbridos de milho a fim de selecionar genótipos que possam compor uma 
população base para o programa de melhoramento genético de milho da UFG. Foram avaliados 
26 híbridos de milho, sendo quinze híbridos duplos (oriundos de cruzamentos), os seis híbridos 
simples (genitores) e cinco testemunhas. O experimento foi implementado na área experimental 
da Universidade Federal de Goiás (UFG) em Goiânia-GO. O experimento foi conduzido sob 
delineamento experimental de blocos casualizados com três repetições. Cada parcela foi cons-
tituída por uma linha de 4 m espaçadas 0,80 m entre linhas e 0,20 m entre plantas. Os caracte-
res observados foram florescimento feminino (FF); florescimento masculino (FM); intervalo de 
florescimento (IF); altura de plantas (AP); altura de espigas (AE); posição relativa das espigas 
(AE/AP); prolificidade (PROL); acamamento e quebramento (ACQ, %); Stay Green (ST); peso 
de espigas (PE). Os dados obtidos foram submetidos a análise de variância e teste de média 
Scott-Knott utilizando o software R. Houve diferença significativa para tratamentos pela ANAVA 
dos caracteres FM, AP, AE, AE/AP, ACQST e PE. A variável peso de espiga, alcançou médias que 
variaram de 2,08 a 4,73 kg, sendo os híbridos simples G17 e G10 os mais produtivos em termos 
de peso de espigas na parcela; e C17x20, C10x17, C1x3, C3x17 e C10x20 foram os híbridos du-
plos com maiores médias para PE. Na análise geral dos caracteres avaliados o híbrido C17x20 
no teste de médias foi agrupado junto aos genótipos de maiores médias para os caracteres AP, 
AE, PE, com 2,30 m, 1,35 m e 3,73 kg, respectivamente; e obteve boa média para ST, com 3,67. 
Ao considerar os genitores, o genótipo G18 atingiu bons valores de média em AP, AQC% e PE, e 
o genitor G17 alcançou o melhor resultado em PE (4,73 kg) e bons valores em AP, AE e ST, com 
2,32 m, 1,27 m e 2,33 respectivamente. Estes materiais que originaram os híbridos possuem 
bom valor genético para compor populações em programas de melhoramento. Na avalição da 
posição relativa das espigas (AE/AP) tem-se buscado valores mais baixos, pois a inserção da 
espiga em menor altura garante maior número de folhas acima para a produção e acúmulo de 
fotoassimilados, e neste caso tivemos 15 genótipos agrupados com médias mais baixas, entre 
eles oito híbridos duplos provenientes de cruzamentos.

Palavras-chave: Zea mays L.; fenotipagem; avalição de híbridos.
Agradecimento: CAPES; CNPq; FAPEG; UFG.



- 78- 

GERMINAÇÃO IN VITRO DE MURICI (Byrsonima 
cydoniifolia A. Juss. - MALPIGHIACEA)

Anderson Henrique Souza Covas¹*; Sérgio Tadeu Sibov²

¹ Graduando em Ciências Biológicas. Universidade Federal de Goiás. Goiânia-GO, Brasil. *covas.bio@gmail.com 
2  Professor - Instituto de Ciências Biológicas, Departamento de Genética, UFG/Goiânia/GO-Brasil;

Uma alternativa para obter a domesticação, o melhoramento genético e a conservação de 
espécies nativas é o cultivo in vitro. Esse trabalho visa demonstrar técnicas de cultivo in vitro 
de uma espécie frutífera do Cerrado: Byrsonima cydoniifolia, conhecida popularmente como 
muricizeiro. B. cydoniifolia é uma árvore com porte baixo e múltiplas potencialidades de uso 
na medicina popular e produção de alimentos. O objetivo desse trabalho foi avaliar a resposta 
da germinação in vitro de sementes e embriões isolados de B. cydoniifolia utilizando meios de 
cultivo com e sem ácido giberélico. Frutos de B. cydoniifolia foram obtidos em fevereiro de 2019 
no campo experimental da EMATER - Agência Goiana de Assistência Técnica, Extensão Rural 
e Pesquisa Agropecuária em Goiânia/GO. Quatro tratamentos foram instalados para a germina-
ção in vitro. No tratamento 1, 50 sementes foram lavadas em água corrente por 5 min, em álcool 
70% durante 3 min e, logo após, em hipoclorito de sódio contendo 2,5% de cloro ativo por um 
período de 25 min. Por fim, as sementes foram lavadas 5x com água destilada autoclavada. 
Como o endocarpo das sementes é espesso, ele foi levemente fraturado com uma morsa de 
mão e inoculado em meio de cultura MS. No tratamento 2 outros 50 endocarpos de B. cydoniifo-
lia  foram submetidos ao mesmo processo de assepsia do tratamento 1. Posteriormente, foram 
inoculados em meio MS suplementado com 1 mg/L-1 de ácido giberélico (GA3). No tratamento 3, 
50 embriões foram isolados das sementes de B. cydoniifolia e lavados em álcool 70% durante 
30 s e, logo após, em hipoclorito de sódio contendo 1,25% de cloro ativo por um período de 10 
min. Em seguida foram realizados 5 exangues com água destilada autoclavada. Os embriões 
foram inoculados em meio de cultura MS. No tratamento 4 outros 50 embriões foram subme-
tidos ao mesmo processo de assepsia do tratamento 3. Posteriormente, foram inoculados em 
meio MS suplementado com 1 g.L-1 de ácido giberélico (GA3). Após 30 dias de avaliação, cerca 
de 90% dos embriões isolados do tratamento 4 (MS + GA3) germinaram. Nenhuma germinação 
ocorreu nos demais tratamentos durante este período de tempo, indicando a importância do 
isolamento dos embriões e o uso de ácido giberélico na germinação in vitro de B. cydoniifolia.
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O estudo da diversidade genética entre as cultivares tradicionais é útil aos melhoristas, por 
permitir melhor organização dos recursos genéticos e maior aproveitamento da diversidade 
genética. A análise de divergência genética por medidas de similaridade ou dissimilaridade 
podem ser estimadas com base em diferenças morfológicas. O objetivo deste trabalho foi iden-
tificar a existência de diversidade entre os acessos de feijoeiro comum do grupo comercial preto 
coletados no Estado de Goiás, pertencentes ao Banco de Germoplasma da Embrapa Arroz e 
Feijão, por meio de descritores morfológicos e estatística multivariada. O material experimental 
foi formado por 35 acesso de feijoeiro comum do grupo comercial preto coletados no Estado de 
Goiás na década de 1980. Foi montado um experimento em casa de vegetação (caracterização 
morfológica). Foram utilizados dois vasos com três sementes por acesso, sem delineamento 
experimental. Os acessos foram caracterizados com base em 22 descritores morfoagronômi-
cos qualitativos. Os descritores foram transformados em variáveis binárias resultando em 74 
variáveis fictícias. Em seguida foi estimado a similaridade genética entre os indivíduos pelo 
coeficiente de Jaccard, então foi obtida uma matriz de dissimilaridade em seguida aplicou-se 
a análise de agrupamento pelo método UPGMA. O ponto de corte foi definido pelo método 
Mojena. Os acessos mais divergentes foram os BGF0012338 x BGF001224 que apresentaram 
o maior valor de dissimilaridades 0,73. Não foram encontrados acessos redundantes. A menor 
divergência foi de 0,56 entre os pares de acessos BGF0012338 x BGF0012221, BGF0016123 
x BGF0012224 e BGF0012338 x BGF0012278. Pela análise de agrupamento os acessos fo-
ram agrupados em quatro grupos, com coeficiente de correlação cofenética (CCC) de 0,77, 
com ponto de corte do dendrograma no valor de 0.96, significativo pelo teste de Mantel (P < 
0,001). O número de acessos por grupo variou de vinte a um. Verificou-se a formação de dois 
agrupamentos constituídos por apenas um acesso, apresentando os menores coeficientes de 
similaridade. Os acessos avaliados apresentam variabilidade genética. O método de Jaccard foi 
eficaz em identificar os acessos que possuem maior similaridade. O método de agrupamento 
foi concordante com a matriz de dissimilaridade. Observou-se existência de variabilidade entre 
os acessos, possuindo portando potencial para serem utilizados como genitores em programa 
de melhoramento genético de feijão.
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Feijão-catador é o nome popular para uma variedade de Phaseolus lunatus L. muito utiliza-
da por agricultores familiares em Riacho dos Machados, norte de MG. Com o intuito de induzir 
raízes adventícias em uma espécie medicinal nativa do Cerrado, também pertencente à família 
Fabaceae, mas com poucos indivíduos disponíveis, testou-se previamente à capacidade de in-
dução de raízes adventícias utilizando a linhagem selvagem K599 de Agrobacterium rhizogenes 
nessa variedade de Phaseolus. Plantas oriundas de germinação in vitro com aproximadamente 
30 dias de cultivo foram utilizadas nesse experimento. A linhagem selvagem de Agrobacterium 
rhizogenes K599 foi cultivada e conservada seguindo protocolos já estabelecidos na literatura. 
Para a infecção de P. lunatus, optou-se pela utilização de duas metodologias: (1) aplicação da 
suspenção bacteriana no material vegetal e manutenção em sala de crescimento, em tubos de 
ensaio com vermiculita esterilizada umedecida com meio de cultura MS; (2) o material vegetal 
era imergido em resuspenção de pellet bacteriano e mantido sob agitação a 100 rpm durante 
20 minutos, e inoculado em meio MS acrescido do antibiótico tetraclina na concentração de 50 
mg/L. Não houve indução de raízes adventícias em plantas obtidas seguindo a contaminação 
pelo método 2. No entanto, houve surgimento de raízes adventícias aos 15 dias após a inocula-
ção do extrato bacteriano, em plantas contaminadas através do método 1.O presente resultado 
mostra que a linhagem selvagem de Agrobacterium rhizogenes K599 e os protocolos para seu 
crescimento, isolamento e infecção foram efetivos, sendo possível a indução de raízes adven-
tícias em P. lunatus.
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As estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos são de extrema importância para au-
xiliar na condução e seleção das populações, possibilitando ainda a estimar ganhos genéticos 
e avaliar a eficiência dos programas, tornando-se assim, uma ferramenta de suma importância 
dentro dos programas de melhoramento. O programa de melhoramento genético de arroz de 
terras altas da UFLA, em parceria com a Epamig e a Embrapa Arroz e Feijão, tem como objetivo 
principal o lançamento de cultivares adaptadas ao estado de Minas Gerais. Em uma de suas 
etapas de avaliação, o ensaio preliminar é um ensaio com linhagens elites o qual antecede o 
ensaio de valor de cultivo e uso (VCU). Assim objetivou-se com o presente trabalho estimar 
parâmetros genéticos associados a caracteres agronômicos de linhagens pertencentes ao en-
saio preliminar do programa de melhoramento de arroz de terras altas da UFLA. O experimento 
foi implementado na safra 2017/18, nos municípios de Lavras e Lambari, em Minas Gerais. 
Foram avaliadas 34 linhagens e duas testemunhas em delineamento em blocos casualizados 
com três repetições. As parcelas foram constituídas por três linhas de quatro metros, espaça-
das a 0,40 m. Avaliou-se produtividade de grãos (kg ha-1), dias para o florescimento e altura de 
plantas (cm). A análise de variância conjunta e as estimativas dos parâmetros genéticos foram 
realizadas com o auxílio do programa GENES. Observou-se a existência de variabilidade ge-
nética entre as linhagens para todos os caracteres, bem como efeito ambiental e da interação 
genótipos por ambientes, indicando variabilidade no comportamento das linhagens em relação 
às condições ambientais.  A produtividade de grãos média do experimento foi de 3414.3 kg 
ha-1, de altura de plantas foi de 87 cm de altura e a floração de 97 dias. Foram estimadas as 
acurácias, as quais foram de 81% (produtividade de grãos), 99% (dias para o florescimento) e 
90% (altura de planta). Os valores estimados para herdabilidade foram 0.66 para produtividade 
de grãos, 0.98 para dias para o florescimento, e 0.82 para altura de plantas (cm). De acordo 
com as estimativas do ganho de seleção, considerando uma intensidade de seleção de 10%, é 
esperado um ganho genético de 438.86 kg/ha, redução de 9 dias para o florescimento e de 5 
cm para altura de plantas. Estes resultados demonstram sucesso na seleção de linhagens su-
periores do programa de melhoramento de Arroz de Terras Altas da UFLA, visando à obtenção 
e recomendação de linhagens produtivas, precoces com porte médio.
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O barueiro (Dipteryx alata Vogel) é uma leguminosa arbórea (Fabaceae) que ocorre ge-
ralmente em cerrado estrito sensu, cerradão e mata seca. É uma espécie chave importante 
para comunidades locais, devido ao seu amplo potencial de utilização, tais como: alimentar, 
madeireiro, forrageiro, industrial e medicinal, o que tem contribuído para a realização de diver-
sos estudos da espécie. O objetivo deste estudo foi avaliar progênies de barueiro por meio de 
caracteres de crescimento, para auxiliar estratégias de conservação e melhoramento genético 
da espécie. O estudo foi realizado na Coleção de Germoplasma de Barueiro da Universidade 
Federal de Goiás, implantada in vivo na área experimental da Escola de Agronomia, em Goiânia, 
GO. A coleção de germoplasma foi instalada com 600 plantas em campo, originadas de coletas 
em 25 subpopulações de seis estados, perfazendo 150 progênies, com 4 repetições, em deli-
neamento de blocos completos casualizados, com espaçamento 3 m x 2 m e uma planta por 
parcela. As plantas foram avaliadas aos seis anos de idade, sendo mensuradas as variáveis: 
altura da planta (m) e diâmetro do caule (cm), medindo-se a 10 cm do solo. Os dados foram 
submetidos à estatística descritiva e à análise de variância (ANOVA). A partir dos componentes 
de variância foram estimados parâmetros genéticos e o ganho por seleção. A altura média 
foi de 4,4 m, variando de 2,5 m a 9,3 m; o diâmetro médio foi 25,45 cm, variando de 20 cm a 
50cm. As subpopulações Água Boa – MT, Santa Terezinha – GO, Luziânia – GO e Arraias – TO, 
apresentaram melhor desenvolvimento médio. A herdabilidade () estimada ao nível de média 
de progênies foi 0,27 para altura e 0,59 para diâmetro, e os coeficientes de variação genética 
foram 9,08% e 5,47%, respectivamente. Os ganhos de seleção em percentagem da média (%), 
utilizando uma intensidade de seleção estandardizada de 20%, foram de 6,67% para altura e 
5,91% para diâmetro. Conclui-se que a coleção de germoplasma possui variabilidade genética 
para os caracteres avaliados, que associada aos valores de herdabilidade indica que a coleção 
tem potencial para ser utilizada como população base para programa de seleção. 
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O feijão é a leguminosa mais consumida do mundo e uma das principais fontes protéicas 
na dieta humana, sendo cultivada principalmente em países da América latina e África. A cultura 
apresenta ampla variabilidade genética, sendo dividida em dois pools gênicos andino e mesoa-
mericano, e ambos são encontrados no Brasil. A diversidade genética é essencial para o me-
lhoramento, pois fornece parâmetros para a identificação de genitores que ao serem cruzados 
possuem maior probabilidade de recuperar genótipos superiores nas gerações segregantes. O 
objetivo deste trabalho foi estimar a divergência genética entre acessos de feijão mesoamerica-
no pertencente à coleção nuclear, por meio de descritores agronômicos. Trezentos e setenta e 
sete acessos foram avaliados em casa de vegetação, sem o uso de delineamento experimental 
específico, na Embrapa Arroz e Feijão em Santo Antônio de Goiás, GO. Foram utilizados quatro 
descritores agronômicos: massa de 100 grãos (M100), comprimento de grãos (CG), diâmetro 
dos grãos (DG) e espessura de grãos (EG). As seguintes análises estatísticas foram realizadas: 
descritiva e multivariada. Os intervalos mínimo e máximo variaram de 12,02 e 67,52 para M100; 
8,46 e 18,45 para CG; 5,65 e 10,99 (DG) e 4,01 e 7,80 (EG). Com base na análise de componen-
tes principais, os dois primeiros componentes principais explicaram 86,89% da variação total. O 
caractere M100 foi o que mais contribuiu para a variação fenotípica, explicando 74,52% e o ca-
ractere EG contribui com 12,37% da variação. A análise de componentes principais possibilitou 
discriminar os acessos, sendo as menores distâncias genéticas entre os acessos 22 e 156 (dij= 
0,004), e as maiores 64 e 345 (dij= 0,73). Os valores da correlação de Spearman´s entre os ca-
racteres avaliados variaram de altas a moderadas, sendo significativas a 1% de probabilidade. 
A coleção nuclear apresenta variabilidade genética considerando os descritores agronômicos, 
sendo potencialmente promissora para ser utilizada em programas de melhoramento.
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O milho branco apresenta um maior valor comercial, destacando-se como uma alternativa 
para pequenos produtores rurais. No entanto, há poucas cultivares de milho branco disponíveis 
no mercado, sendo importante o desenvolvimento de cultivares desse tipo de milho com maior 
produtividade. Os programas de melhoramento genético de milho buscam obter ganhos com 
a seleção de genótipos que reúnem simultaneamente características favoráveis a produção 
e exigências do mercado. A seleção simultânea para múltiplos caracteres pode ser realizada 
através de índices de seleção. Diante disso, o objetivo desse trabalho foi comparar os ganhos 
genéticos obtidos pela aplicação de dois índices para seleção de progênies de meios-irmãos 
de uma população de milho branco em primeiro ciclo de seleção recorrente. O ensaio foi con-
duzido na área experimental da Universidade Federal de Goiás em Goiânia-GO, onde foram 
avaliadas 169 progênies de meios-irmãos de uma população de milho branco em delineamento 
látice triplo 13 x 13. Os caracteres avaliados foram florescimento masculino e feminino, altura 
de plantas e de espigas, diâmetro e comprimento de espigas, peso de espigas e produção de 
grãos (PG). A seleção das progênies foi feita utilizando o índice da soma de postos () e o índi-
ce Z () com intensidade de seleção de 20%. Na seleção simultânea para todos os caracteres 
utilizando , a média das progênies selecionadas para PG foi de 3.82 t ha-1, representando um 
ganho de seleção de 0,27 t ha-1 (8,56%) e, em relação ao ganho pela seleção direta para PG, a 
razão foi de 90,67%. Com o uso do , a média das progênies selecionadas para PG foi de 3.66 
t ha-1, representando um ganho de seleção de 0,20 t ha-1 (6,38%) e, em relação ao ganho pela 
seleção direta para PG, a razão foi de 67,51%. O  apresentou ganhos genéticos para todos os 
caracteres mais próximos do ganho pela seleção direta de cada um. Conclui-se que o  foi mais 
eficiente em relação ao  na seleção das progênies de meios irmãos a serem recombinadas no 
primeiro ciclo de seleção recorrente.
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As frutíferas com sementes recalcitrantes destacam-se na biodiversidade de plantas do Cer-
rado, como a mangabeira (Hancornia speciosa Gomes), uma espécie nativa com potencial bio-
tecnológico, etnofarmacológico, econômico e social. Taxonomicamente são reconhecidas seis 
variedades botânicas, das quais H. speciosa var. gardneri (A. DC.) Muell. Arg. e H. speciosa var. 
cuyabensis Malme são de ampla ocorrência do Cerrado. Aspectos da micropropagação com 
enfoque para as respostas morfogênicas in vitro entre as variedades botânicas são escassas na 
literatura. Este trabalho teve o objetivo de verificar a melhor dose da citocinina 6-benzilapinopu-
rina (BAP) na organogênese direta in vitro de gemas laterais de H. speciosa var. cuyabensis. 
Plantas de mangabeira com cinco meses de idade, resultantes da cultura in vitro de embriões 
extraídos de sementes, foram usadas como doadoras de gemas laterais.  Para os ensaios de 
brotação realizou-se o cultivo de um segmento caulinar com um par de gemas laterais em cinco 
diferentes tratamentos, dos quais constituíram de meio de cultura WPM suplementado com di-
ferentes doses de BAP: 0 ou controle, 0,5; 1,0; 1,5 e 2,0 mg L-1. Após 120 dias avaliou-se o com-
primento de brotos, número de nós, brotos e diâmetro do calo. O delineamento experimental foi 
inteiramente ao acaso com 20 repetições. Os resultados foram submetidos ao teste de normali-
dade, análise de variância e teste t-Student ao nível de 5% de probabilidade. O comprimento da 
maior brotação e o número de nós foram significativamente maiores na dose 1 mg L-1 de BAP. 
Brotos originados da maior dose de BAP apresentaram aspecto anômalo, com entrenós curtos 
e folhas reduzidas. As raízes desenvolveram apenas no tratamento controle. Houve formação 
de calo na base das microestacas em todas as doses de BAP testadas exceto para o controle. 
Para H. speciosa var. cuyabensis a dose de 1 mg L-1 da citocinina BAP em meio WPM contribui 
significativamente para a formação de brotos e com maior comprimento. 
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O milho é uma das principais culturas de grãos do mundo e sua importância está associada 
às várias possibilidades de uso. Dessa forma, os programas de melhoramento de plantas visam 
obter genótipos com boa arquitetura de planta e mais produtivos. Sendo assim, o estudo de cor-
relação entre caracteres da planta têm sido tema em diversos trabalhos, objetivando encontrar 
caracteres que sejam mais relacionados com maior produtividade de grãos. O objetivo deste 
trabalho foi estimar a correlação fenotípica entre os componentes de produção e características 
morfoagronômicas de híbridos duplos de milho e selecionar os mais promissores. Os híbridos 
foram obtidos a partir dos cruzamentos entre híbridos simples comerciais. O experimento foi 
realizado na safra 2018/2019, na área experimental da Universidade Federal de Goiás, em Goiâ-
nia. Foram avaliados 29 genótipos, sendo 25 híbridos duplos experimentais e quatro testemu-
nhas (híbridos comerciais), em delineamento de blocos ao acaso com 3 repetições e parcelas 
de uma linha de cinco metros. Os caracteres avaliados foram: Florescimento Masculino (FM) e 
feminino (FF); Intervalo entre os florescimentos em dias (IF); Altura de plantas (AP); Altura de 
espiga (AE); Posição relativa das espigas (AE/AP); Quebramento e Acamamento (ACQ); Prolifi-
cidade (PROL) e peso de espiga (PE). As análises de variância e de correlação fenotípica foram 
efetuadas no programa Genes. Os graus de liberdade de tratamento foram desdobrados em 
efeito de híbridos, testemunhas e testemunhas versus híbridos e foi realizado o teste de agrupa-
mento de Scott-Knott para comparação entre as médias. Em relação às correlações, apenas os 
caracteres ACQ, AE, AE/AP, AP se correlacionaram significativamente com o PE. Estes estão for-
temente correlacionados com PE (-0,93; 0,84; 0,85 e 0,86; respectivamente). Apenas o caráter 
ACQ possui correlação forte e negativa com PE. Não foram observadas diferenças significativas 
entre as testemunhas e os híbridos duplos experimentais para nenhuma variável. Atenta-se para 
o potencial dos híbridos utilizados, uma vez que foram semelhantes às testemunhas, que são 
materiais comerciais. Houve diferenças significativas (P<0,05) para maioria das variáveis, exce-
to PROL, entre os híbridos experimentais. Em relação ao teste de media, não foram verificadas 
diferenças significativas em apenas dois caracteres (PROL, AE/AP). Os genótipos H823, H223 e 
H814 são genótipos potenciais para uso em programas de melhoramento. 
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